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Calcium-lonen haben in jedem biotogischen System vielfallige Funktionen. Die zellulare Calciumhomoo- 
stase spielt speziell fOr die Physiologie von Nervenzellen eine wesentliche Rolle. Die intrazellulare Calciunn- 
Konzentratlon betrSgt etwa 0,1 uM gegenDber 1 nnM aufierhalb der Nervenzelle. Die Regulation dieses 
starken Konzentrationsgefalles (x 10.000) erfolgt primar durch spannungsabhangige Calcium-Kanale 

5 (VOCC). die von bestimmten Calcium-Antagonisten blockier werden konnen. Wahrend einer cerebralen 
IschSmie (Hirnschlag) wird die CalciumhomSostase in Neuronen des betroffenen Infarktgebietes erhebiich 
verSndert Die spannungsabhangigen Calcium-Kanale werden durch anhaltende Membrandepolarisationen 
im geoffneten Zustand gehallen, welches einen massiven Einstrom von Calcium-lonen zur Folge hat. Die 
intrazellulare Calcium-Konzentration steigt dabei urn das lOOOfache an. Der hohe Oberschufl an Calcium 

;o aktiviert durch die Bindung an Calmodulin verschiedene Calcium/Calmodulin anhangige zellulare Enzymsy- 
steme, wie z.B. Kinasen, Proteasen und Phospholipasen. die zusammen, bei anhaltender Aktivierung, zu 
Irrreversiblen Nervenzellschadigungen fGhren. 

EIn therapeutischer Ansatz zur Neuroprotektion bei cerebraler IschSmie ist die reversible Blockierung 
des massiven Calcium-Einstroms in die Nervenzelle. Die spannungsabhangigen neuronalen Calcium-Kanale 

75 sind hierbei ein geeigneter pharmakologischer Angriffspunkt. VOCCs existieren in verschiedenen Muskelzel- 
len (GefaB-, Herz- und Skelettmuskel), Neuronen und sekretorischen Zellen mit gewebespezifischen 
physiologischen Eigenschaften. 

Elektrophysiologische Untersuchungen (Tslen et al.. 1988, Trends In Neurol. Sci.11: 431-438) deuten 
auf mindestens drei verschiedene Typen von VOCCs hin (L-. N-und T-Kanale). Die 1.4-Dihydropyridine 

20 (DHPs) sind potente Blocker der L-Typ Calcium-Kanale, die sowohl in Muskelzellen als auch in Nervenzel- 
len zu finden sind. Der Kaninchen-Skelettmuskel Dihydropyridin Rezeptor ist biochemisch charakterisiert 
und klonlert worden (Tanabe et a!., 1987. Nature 328:313-318). Die Primarsequenz dieser al UE des VOCC 
konnte von den cDNA Daten abgeleitet werden und ist konsistent mit einem 212 kD Transmembranprotein 
mit fGnf N-Glycosylierungsstellen und sieben moglichen Phosphorylierungsstellen. Das Protein enthalt vier 

25 untereinander ahnliche TransmembrandomSnen mit jeweils sechs - vermutlich a-helikalen - membrangangi- 
gen Segmenten (S1-S6). Jeweils das vierte Transmembransegment (S4) jeder Domane enthalt ein geordne- 
tes Muster an positiven Ladungen (Lys, Arg), welche den Spannungssensor des Calcium-Kanals bilden 
konnen. Die Struktur dieser klonierten a1 UE ist konsistent mit einer lonen leitenden. spannungsgesteuerten 
Einheit des DHP-sensitiven Calcium-Kanals. 

30 Der klonierte Skelettmuskel DHP-R cDNA Klon des Karpfens (Grabner et al.. 1991. Proc. Natl. Acad. 
Sci. (USA). 88:727-731) wurde ats Hybridislerungsprobe eingesetzt, urn verwandte Gene des humanen 
Calcium-Kanals aus Neuronen zu isolieren und zu charakterisieren. Mit dieser Klonierungsstrategie konnte 
eine Anzahl von verschiedenen homologen cDNA Klonen aus neuronalen cDNA Banken des Menschen 
isoliert und charakterisiert werden. die deutlich anzeigen, dafi verschiedene Calcium-Kanal Subtypen im 

35 ZNS des Menschen existieren. Neuronale Subtypen besitzen neue Rezeptorstellen, fOr die bislang keine 
Liganden (Agonisten. Antagonisten) bekannt sind. Die klonierten Calcium-Kanal Subtypen sollen in transfor- 
mierten Tierzellen (z.B. cos Zellen, Maus L Zellen, CHO Zellen etc.) exprimiert werden (Gluzman, 1981. Cell 
23:175. und Chen, et al.. 1987, Mol. Cell. Biol. 7:2745-2752) und in BIndungstests und/oder funktionellen 
Testsystemen zur Auffindung (Screening) neuer, Subtyp-spezifischer Liganden eingesetzt werden. Hierbei 

40 werden komplette Oder partielle cDNA Gene von verschiedenen Calcium-Kanal Subtypen (inkl. Herz-, 
Blutgefa/J- und Skelettmuskel-Kanale) in geeignete eukaryontische Expressionsvektoren (Sambrook et al., 
1989. in: Molecular Cloning, A laboratory manual, ed. Chris Nolan. Cold Spring Harbor Laboratory Press. 
New York. N.Y.) kloniert. Die Proteinexpression wird dabei entweder durch homologe Regulatorelemente 
(Promotoren und Enhancer) oder heterologe Promotoren (virale. z.B. SV40, BPV. CMV. etc. oder induzierba- 

45 re, z.B. Metallothionein. cAMP. Calcium. Temperatur, etc.) in Komblnation mit bekannten Enhancern und 
RNA Prozessierungssignalen (z.B. Capping. Poly A) gesteuert. 

Weiterhin sollen mit diesen rekombinanten Zellsystemen funktionale Calcium-Flux Assays entwickelt 
werden, mit deren Hilfe speziflsche Liganden auf ihre agonistische bzw. antagonistische N/Virkung UberprUft 
werden kOnnen. Der Unterschled und Hauptvorteil dieser rekombinanten Assays, im Vergleich zu herkOmm- 

50 lichen Assays (Hirnmembranpraparationen. Zellinlen). liegt in der Reinheit des Rezeptor/Kanal Praparates, 
da ausschliefllich der rekombinant exprimierte neuronale Calcium-Kanal Subtyp in beliebiger Anzahl auf 
einer Tierzell-OberflSiche prSsent ist. Dies ist eine essentielle Voraussetzung fUr die Selektion spezifischer 
neuronaler Calcium-Kanal Liganden, die mSglichst keine Wirkung auf Calcium-KanMIe nicht-neuronaler 
Gewebetypen zeigen sollen. 

55 Nachfolgend sind einige Beispiele fOr die Anwendung der oben beschriebenen rekombinanten Scree- 
ningassays aufgefUhrt. 

1. Rezeptor-Bindungs-Test 

2 
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Die mit humanen Calcium-Kanal Subtypen transformierten Tierzellen (Beispiel: siehe oben) k5nnen 
kultiviert und zur Praparation von Membranen eingesetzt werden. DiesG Membranpraparationen konnen fUr 
Bindungsstudien mit verschiedenen radioaktiv markierten Substanzklassen (Beisp. 1-5) zum Screening 
neuer Ugandan (Kompetitionstest) eingesetzt werden. Beispiele fGr bekannte Calcium-Kanal bindende 
5 Substanzen sind: 

1. Phenylalkylamine, 

2. Benzothiazepine, 

3. Dihydropyridine, 

4. Bisphenylbutylpiperidine, 
10 5. Omega Conotoxine. 

2. 45 Calcium-Flux-Test 

Die Zellmembranen von humanen Calcium-Kanal Subtypen transfomnlerten Kulturzellen (s.o.) konnen 
75 mit Kalium-Ionen Oder mit Alkaloiden wie z.B. Veratridine depolarisiert werden. Membrandepolarisation fOhrt 
zur Offnung von Calcium-Kanalen, was einen Einstrom (Flux) von Calcium-lonen in die Zellen zur Folge hat. 
Dieser spannunngsabhanglge Calcium-Einstrom kann mit radioaktiv marklertem Calcium (45Ca) gemessen 
werden (Beisp.: Messing et al., 1985. J. Pharmacology and Exp, Therapeutics 235:407-411) und zum 
funktionellen Testen/Screening von Calcium-Kanal Antagonisten oder Agonisten eingesetzt werden. 

20 

3. Fura-2 Test 

Humane Calcium-Kanal exprimlerende Tierzeilen (s.o.) konnen in Gegenwart von Calcium sensiliven. 
fluoreszierenden Farbstoffen (z.B. Fura-2 oder Fluoro-3) fGr Messungen der intrazellularen Calcium-Konzen- 
25 tration nach 6ffnung und Blockierung der Calcium-KanSle eingesetzt werden (Beisp.: Rosario et al.1989 , 
Neurosci. 29,735-747). Die Anderung der intrazellularen Calcium-Konzentration kann dabei fluorimetrisch 
(spektrophotometrisch) gemessen werden. Dieses rekombinante Zeilsystem kann als funktioneller Test fur 
das Auffinden Subtyp-spezifischer Calcium-Kanal Liganden(Agonisten und Antagonisten) eingesetzt werden. 

30 4. Elektrophysiologie 

Die durch Membrandepolarisation erzeugten Calcium-Strome konnen elektrophysiologisch gemessen 
werden (Beisp.: Carbone et al. 1990. Pflugers Arch.. 416: 170-179). Die Wirkung von potentieilen Calcium- 
Kanal Antagonisten oder Agonisten kann direkt an humanen Calcium-Kanalen mit Hllfe der rekombinanten 
35 Tierzellinien (s.o.) physikalisch gemessen und pharmakologisch charakterisiert werden. 

5. Indirekte MeiSmethoden 

Viele zellulare Prozesse werden von der intrazellularen Calcium-lonen Konzentration reguliert (z.B. 

40 Rezeptor mediierte Signalubertragung. verschiedene Enzymreaktionen, wie z.B. Phosphorylierungen, De- 
phosphorylierungen, Neurotransmitter-Freisetzung, Ca-abhangige Genregulation, etc.). Einige dieser bioche- 
mischen Reaktionen sind mit einem spezifischen Assay meflbar. In einem rekombinanten Calcium-Kanal 
exprimierenden Zeilsystem kann somit indirekt (physiologisch) die Wirkung von Calcium-Kanal Modulatoren 
auf Calcium abhangige Zellvorgange erfafit werden(Belsp.: Zernig et al. 1986. Eur. J.Pharmacol. 128.221- 

45 229). 

Zusatzlich konnen durch gezielte Mutagenesen eingefOhrte Veranderungen, wie z.B. Punktmutationen. 
Insertionen. Deletionen, Austausch von DNA-Segmenten verschiedener Calciumkanal-Subtypen. direkte 
Auswirkungen auf physiologische VorgSnge erfa^t werden (Bsp.: Yool and Schwarz, 1991, Nature 349:700- 
704). 

50 

l.cDNA Methoden/Banken 

Zur Isolierung humaner neuronaler Ca-KanSle mittels Homologiescreening wurden folgende kauflich 
erworbenen cDNA-Banken eingesetzt: 
55 a) cDNA Bank aus einer humanen Neuroblastomazellinie 
Vektor: Lambda gtIO 

Quelle: Fa. Clontech Laboratories, Inc.Palo Alto.CA.USA: (Kat.Nr.HL 1007a) 
b) cDNA Bank aus humanem Hippocampus; 
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Vektor: Lambda ZAPII 

Quelle: Fa. Stratagene Inc.. La Jolla.CA. USA (Kat. Nr. 936205) 

c) cDNA Bank aus humanem tennporalem Cortex 
Vektor: Lambda ZAPII 

Quelle: Fa. Stratagene Inc.. La Jolla.CA.USA (Kat. Nr. 935205) 

d) cDNA Bank aus humanem visueliem Cortex 
Vektor: Lambda gt10 

Quelle: Fa. Clontech Laboratories.Palo Alto. CA.USA (Kat.Nr.HL 1081a) 

e) cDNA Bank aus humanem frontalem Cortex 
Vektor: Lambda ZAPII 

Quelle: Fa. Stratagene Inc., La Jolla.CA. USA (Kat. Nr. 935205) 

2. Screenen der cDNA Banken 

2.1 Ausplattleren der cDNA Banken und Prozessieren der Nitrozellulosefilter 

Das Ausplattleren der cDNA Banken und das Prozessieren der Nitrozellulosefilter erfolgte gemaB den 
Angaben der Hersteller oder nach Sambrook et al.. 1989, (Molecular Cloning, A laboratory manual, ed. Chris 
Nolan. Cold Spring Harbor Laboratory Press.New York.N.Y.), 

2.2 Hybrldisierungsproben 

Als Hybridisierungsprobe diente ein 6.1 kb langer cDNA Klon (Abb. 1), der die gesamte kodierende 
Region, einschliefilich 5'- und 3*- nicht transiatlerter Berelche der ai-Untereinheit (UE) des Ca-Kanals der 
Skelettmuskulatur des Karpfens (Cyprinus carpio) enthait (Grabner et al., 1990, Proc. Natl. Acad. Sci. (USA). 
88: 727-731). FUr das Homologiescreening wurden folgende Abschnltte dieses Klons eingesetzt (Abb:1): 

- der komplette cDNA Klon (6.1 kb) 

- Subfragment 1 336 . 

- Subfragment 1 509 

- Subfragment 1 247. 

Zum weiteren Screenen von cDNA Banken wurden folgende Fragmente humaner Ca-Kanal cDNA Klone 
eingesetzt: 

- Insert des Klons p 1247-9.1.1.2(811 bp) 

- Subfragment des Klons p 1247-14.1.1.1 (EcoRI-Kpnl; 205 bp) 

- Subfragment des Klons p 1247-5.1 .2.1.1 (EcoRI-SacI; 710bp) 

- Insert des Klons pCA 33 (684 bp) 

- Subfragmente des Klons pCA 3 (EcoRI-EcoRI. 640pb; Pstl-PstI, 198 bp; Pstl-Pstl.600bp) 

2.3 Markieren von DNA Fragmenten mit radioaktlven DNA Vorlaufern 

Zur Marklerung von doppelstrangigen DNA Fragmenten wurden Standardprotokolle (Sambrook et al,. 
1989 in: Molecular Cloning, A laboratory manual, ed. Chris Nolan, Cold Spring Harbor Laboratory. Press, 
New York, N.Y.) in Verbindung mit einem kauflichen "Random Primed Labeling Kit" (Boehringer Mannheim 
GmbH. Postfach 310120,D-6800 Mannheim; Ka. Nr. 1004 760) angewendet. 

2.4 Hybrldlsler- und Waschbedingungen 

Die Nitrozellulosefilter wurden Uber Nacht mit radioaktiv markierten cDNA Fragmenten in 30 % 
Formamid. 5 x Denhardfs L5sung, 5 x SSC be! 42*C hybridisiert und anschlieflend wie folgt gewaschen: 

- 2 X 20 MInuten in 2 x SSC, 0,05 % SDS bei Raumtemperatur 

- 2 x 20 Minuten in 0,2 x SSC, 0.2 % SDS bei 45 * C und 

- 1 X 20 Minuten in 0.2 x SSC bei Raumtemperatur. 

Danach wurde ein Kodak X-OMAT AR Rontgenfilm fOr unterschiedliche Zelten bei -80 'C mit VerstSr- 
kerfolien durch die Rlter belichtet. 

3. Isolleren der Lambda Phagen, Subklonleren und Sequenzleren der cPNA Inserts 



3.1 cDNA Inserts aus Lambda gt 10 
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Die Lambda Phagen DNA wurde isoliert, mit EcoRI geschnitten, die cDNA Inserts in ein pUC-Derivat 
(pT7T3 18U; Fa. Pharmacia) subkloniert und anschlieflend mit Sequenase (Fa. USB, Cleveland. Ohio, USA) 
mittels der Dideoxy-Terminationsmethode nach Sanger (Sanger et aL, 1977, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 74: 
5463-5467.) die Nukleotidsequenz beslimmt. 

3.2 cDNA Inserts aus Lambda ZAPII 

3.2.1 Ausschneiden der kompletten cDNA Inserts aus Lambda-Phagen und UberfUhrender Inserts in 
Plasmide 

Die cDNA Inserts aus positiven Lambda-ZAPII Phagen wurden nach einem Protokoll des Hersteliers 
(Stratagene) mittels eines fl-abgelelteten Helferphagens vorgenommen und in die Plasmidform QberfUhrt. 

3.2.2 Bestim mung der Groge und Sequenzanalyse der isolierten cDNA Inserts 

Aus XLI-Blue Zellen, die ein rekombinates pBluescript Plasmid trugen, wurde Plasmid DNA prapariert 
(Sambrook, J., et al.. (1989) in: Molecular cloning, A laboratory manual, ed. Chris Nolan, Cold Spring Harbor 
Laboratory Press. New York. N.Y.) und jeweils 0.5 ug dieser DNA mit dem Restriktionsenzym EcoRI 
behandelt. Aus Anzahl und Grofie der entstandenen DNA Fragmente konnte die Gesamtlange der insertier- 
ten cDNA abgeleitet werden. Die Nukleotidsequenz der vorhandenen cDNA wurde mit SEQUENASE (USB, 
Cleveland. Ohio. USA) nach der Methode von Sanger an doppelstrangiger DNA ermittelt. 

Beschreibung der bisher isolierten cDNA Klone fur humane neuronaie Ca-Kanale 

Folgende cDNA Klone wurden bisher isoliert und konnten durch DNA- und Aminosauresequenzverglei- 
che mit anderen bekannten Ca-Kanalsequenzen als Ca-Kanale identlfiziert werden (als Referenz dient die 
Nukleotidsequenz des Ca-Kanals der Skelettmuskulatur des Kaninchens (Tanabe et al., Nature 328. 313- 
318), die Numerierung der Nukleotide bzw. Aminosauren ist analog zur Numerierung der EMBL-Datenbank): 

Kombination uberlappen der und in ihrer Nukleotidsequenz identischer Calciumkanal cDNA Subklone. 

In ihren Oberlappenden Sequenzen ubereinstimmende cDNA-Subklone werden uber geeignete Restrik- 
tionsschnittstellen zu einem kompletten oder partiellen cDNA-Klon zusammengesetzt, der fur einen be- 
stimmten Calciumkanal-Subtyp kodlert. Dieses cDNA-Gen wird mittels eines eukaryontlschen Expressions- 
vektor in Sangerzellen exprlmiert und in den unter den Beispielen Punkt 1 bis 5 beschriebenen Test 
eingesetzt. 

1 . pCA33: 

Lange: 683 Nukleotide, Position AS 1.000-1.230 (3' zusatzliche 3 AS); umfa/Jt Sequenzen der dritten 
Domane ab lllsB bis vierte Domane IVs3. 

2. pi 247-5.1. 2.1.1: 

LSnge von ca 4.919 bp; Position ab AS 343 bis zum Ende der kodierenden Region; enthalt damit nach 
DomSne I das komplette Gen. 

3. pi 247-9.1 .1.2: 

Lange 811 bp; Position AS 1.115-1.390 und umfaflt damit die gesamte DomSne IV (si bis s6)und 
flankierende Sequenzen auf beiden Seiten. 

4. pi 247-1 0.1. 1.1: 

LSnge 1.354 bp; Position AS 1.050-1.512 und umfaBt damit das Ende der dritten DomSne (Ills6) und die 
gesamte DomSne IV und etwa 130 c-terminal flankierende AS. die dem letzten zytoplasmatischen Teil des 
Proteins zuzuordnen sind. 
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5. p1247-14.1.1.1: 

Lange: 5.438 bp; Position AS 967-1.327. Dieser Klon Uberlappt Ober einen gro/Jen Bereich (Position 1- 
3.238) mit Klon pR1 4-5.3.3.1 . (Position 2.988-4.232). Im Oberlappenden Tell sind beide Klone nahezu 
6 identisch. Es bestehen folgende Unterschiede zu pR1 4-5.3.3.1 (Nukleotid und Position bei pRI 4-5.3.3.1 sind 
jeweils In Klammem angegeben): 

(1) Cytosin an Position 520 (T; 3.507); keine Anderung der abgeleiteten Proteinsequenz. 

(2) Cytosin an Position 775 (G; 3.768); keine Anderung der abgeleiteten Proteinsequenz. 

(3) Cytosin an Position 1.617 (T; 4.61 1). 
10 (4) Adenosin an Position 2.360 (G; 5.353). 

(5) Deletion von sechs Nukleotiden an Position 708 (CGGAAA;3.695-3.700). 

(6) Deletion eines Adendsinrestes an Position 1.013; dies fUhrt im Vergleich zu pRI 4-5.3.3.1 zu einer 
Verschiebung im Leseraster, so dai3 an Position 1.028-1.030 ein Stop-Codon das abgeleitete Protein 
terminiert. 

75 (7) Ab Position 3.240 sind weitere 2.199 Nukleotide der 3*-nichttranslatierten Region vorhanden, die bei 
pRI 4-5.3.3.1 fehlen. Es folgt dann ein Teil eines Polyadenylat-Schwanzes. 

Aufgrund der hohen Ahnlichkeit der Klone p1247-14.1.1,1 und pR14-5.3.3.1 ist davon auszugehen. dafl 
es sich bei der Deletion von einem Nukleotid an Position 1.013 urn einen Artefakt wShrend der cDNA 
Synthese handelt. 

20 

6. pR91 12-4.1,1.1: 

Lange ca. 1.722 bp; Position AS 1.223-1.870; dieser Klon enthalt somit ab s4 den c-terminalen Teil der 
vierten Domane, einschlieBlich der kompletten kodierenden Sequenz bis zum tatsachlichen C-Terminus des 
25 Proteins. Dieser Klon ist fast identisch mit Oberlappenden Sequenzen des Klons 1247-9.1.1.2. Die Sequen- 
zen von pR91 12-4.1. 1.1 und pR91 12-2.1. 1.1 sind im wesentlichen identisch (1 bp Unterschied von bisher 
1.464 sequenzierten Nukleotiden des Uberlapps); die Klone sind wahrscheinfich uberlappende cDNA Klone 
der selben mRNA. 

30 7. pR9112-10.1.1.1: 

Lange 2.049 bp; Position von AS 99M.650. Dieser Klon enthalt cDNA Sequenzen, die fOr einen Teil 
der DomMne III (s6). die gesamte vierte DomSne und einen Teil des c-terminalen zytoplasmatischen Tells 
des Proteins kodleren. Der Klon pR91 12-10.1.1.1 unterscheidet sich von pR91 12-2.1 .1.1 und pR91 12-4.1.1.1 
35 durch einen 57 bp Insert (1.4541-1.510). Dieses Insert besitzt an beiden Enden Splicing-Konsensussequen- 
zen und bietet damit die Mogiichkeit fQr alternatives Splicing. 

8- pR91 12-12.1. 1.1: 

40 Lange 997 bp; Position bis AS 1.509. Die Seqzenz dieses cDNA-Klons ist fast identisch mit Klon pi 247- 
14.1.1.1. Das 5' Ende des Klons enthalt dazu als Kloningsartefakt etwa 250 bp mitochondrialer DNA. sowie 
ein poly(A)-Anteil von 39 bp. 

9. pR91 12-2.1.1.1: 

45 

Lange 1.471 bp: wie cDNA Klon pR911 2-4.1. 1.1, enthalt dieser Klon ab IVs3-4 die komplette kodierende 
Region bis zum tatsachlichen C-Terminus des Proteins, sowie etwa 500 bp der 3' nicht translatierten 
Region der mRNA. 

50 10. pRR5-8: 

LSnge 2.655 bp; am 5'-Ende enthail dieser Klon 235 bp nichttranslatierte Sequenz gefolgt von einem 
ATG Startcodon (Pos. 236-238). Von diesem Startcodon erstreckt sich ein offenes Leseraster bis zum 3'- 
Ende des Klons. Das daraus abgeleitete Protein beglnnt mit dem tatsachlichen N-Terminus eines Ca-Kanal 
55 cDNA-Gens und enthMIt die Domanen I und II, sowie einen Teil des intrazellularen Loops zwischen Domane 
II und III. Ab Position 1.318 bis zum 3'-Ende Qberlappt der Klon mit dem Klon pi 247-5.1. 2.1.1. Belde Klone 
konnen z.B. an einer gemeinsamen Xhol-Schnittstelle (Pos. 1.506-1.511 bei pRR5-8) miteinander kombiniert 
werden zu einer cDNA. die neben dem zytoplasmatischen N-Temninus fOr die DomSnen l-IV und angren- 

6 
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zende zytoplasmatische c-terminale Bereiche des Ca-Kanals kodiert. 

11. pR14-5.3.3.1: 

5 Lange: 6.232 bp; Position AS 358 bis zum C-Termlnus eines Ca-Kanals. Am 5*-Ende enthait dieser Klon 
252 bp, die 85 % Homologie zu humanen Alu-repeat Sequenzen aufweisen und mogtlcherweise artifiziell 
wahrend der cDNA Klonierung an die restlichen 5.980 bp der Ca-Kanal cDNA ligiert wurden. Das offene 
Leseraster des fOr einen Ca-Kanal kodierenden cDNA Stranges kodiert fUr 1.931 AS und umspannt die 
Domanen II bis IV, sowie den C-terminalen cytoplasmatischen Antei! des Ca-Kanals. Es folgen 187 bp 3'- 
10 nichttranslatierte Region, einschlieOlich eines Polyadenylierungssignal an Position 6.215-6.220, und lauft in 
ein poly A-Ende aus (44 Adenosinreste). 

12. pCA3 

LMnge 2.837 bp; besitzt eine Interne EcoRI-Schnittstelle (2 Subfragnnente: 2.197 bp. 640 bp). Das 5'- 
Ende des cDNA Klons liegt zwischen Donnane II und III, das 3*-Ende be! AS 1.622; der Klon umfa5t die 
vollstSndigen DomMnen III und IV und einen Teil der iUr den C-Terminus kodierenden Sequenz. Das 5*- 
Ende des cDNA-Klons Cberlappt mit dem 3*-Ende des Klons pCA9.3 auf einer Lange von 830 bp. Beide 
cDNA-Klone sind Uber 671 bp identisch. lediglich die ersten 159 bp des 5*-Endes von Klon pCA3 zeigen zu 
dem entsprechenden At^schnitt des Klons pCA9.3 keinerlei Homologien (Abb. 2, schraffierter Bereich). Kon 
pCA 3 und Klon pCA9.3 uber eine gemeinsamePmll Restriktionsschnittstelle im Oberlappenden Bereich 
kombiniert werden. 

13. pCA9.3 

Lange 1.857 bp; das 5*-Ende des cDNA Klons beginnt unmittelbar nach Domane I (AS 337); das 3'- 
Ende liegt bei AS 922; der cDNA-Klon umfaJ3t Sequenzen des zweiten zytoplasmatischen Abschnittes 
(zwischen DomSne 1 und II) bis einschlieUlich der 4. Transmembranregion der Domane lll(IIIS4). 

30 14. pi 247-4.2.1.1: 

Lange 920 bp; Position AS 1.178-1.496 der Kaninchenskelettmuskel ai-Untereinheit (Domane IVs3- 
IVs6). Die Sequenz des Klons p1247-4.2.1.1 ist vollstSndig in der Sequenz des Klons p1247-10.1.1.1 
enthalten. Beide Klone sind bis auf eine 6 Basenpaare umfassende Insertion in Klon 1247-4 (Position 88-93) 
35 und 2 weitere Basenaustausche identisch. 

15. pR5-6cort 

Lange: 1,424 bp; Position AS 25-458. Am 5'-Ende enthait dieser Klon an Position 60 eine putative 
40 Splice-Donor-Stelle, so dai3 die ersten 60 Nukleotide moglicherweise Intronsequenzen darstellen. Der fur 
einen Ca-Kanal kodierende Bereich (ab Position 61) umfafit einen Teil der N-terminalen cytoplasmatischen 
Region, sowie die gesamte Domane I und die erste membrandurchbrechende Region (SI) der Domane II. 

16. pR5-4cort 

LSnge: 910 bp; Position AS 409-713. Dieser Won Oberlappt am 5'-Ende 151 bp mit dem 3'-Ende des 
Klons pR5-6cort (100 % IdentitSt Uber 151 bp). Diese beiden Klone stellen daher unabhSnglg klonierte 
cDNA Abschnitte ein und derselben mRNA dar und k5nnen z.B. Uber die gemeinsame Stu I Restruktionsab- 
schnittstelle miteinander kombiniert werden. 

17. pRR14-35(5'-Ende des Klons) 

LSnge: ca 3.400bp. hiervon sind bisher 1.100 bp sequenziert; Position: das 5*-Ende des Klons liegt bei 
AS 257 und somit zwischen den MembrandurchgSngen S5 und Se der DomSne I. Im bisher sequenzierten 
65 Bereich Oberlappt der Klon Sequenzidentisch mit pRI 4^5.3.3.1 (Position 253-964). Somit konnen die beiden 
Klone pRR14-35 und pRI 4-5.3.3.1 ais 2 unabhSngig klonierte cDNA Abschnitte einer mRNA angesehen 
werden. Klon pRR14-35 ergSnzt die in pR14-5.3.3.1 enthaltene Ca-Kanal cDNA zum 5*-Ende urn 129 AS 
und eliminiert hierbei die artifiziell vorhandene Alu-repeat Sequenz am 5'-Ende dieses Klons. Beide Klone 
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konnen Clber eine gemeinsame Bgl II Restriktionsschnittstelle miteinander kombiniert werden. 
Beschrelbung zu den Abbildungen: 

Im oberen Teil (A) von Abbildung 1 ist die cDNA des Skelettmuskel Ca-Kanals des Karpfens mit den 
Schnittstellen fur einige Restriktionsendonukleasen und den Subfragmenten dargestellt. die als Screening- 
proben verwendet wurden. Im unteren Teil (B) sind DNA Fragmente der humanen Klone pi 247-5.1. 2.1.1 
und pi 247-1 4.1.1, die mit den Restriktionsenzymen EcoRI/SacI bzw. EcoRI/Kpnl erzeugt wurden. sowie das 
gesamte cDNA Insert des Klons p1247-9.1.1.2. die ebenfalls als Screeningproben verwendet wurden. 

Abbildung 2 zeigt im oberen Teil (A) eine schematlsche Darstellung der ai-Untereinheit des Skelettmus- 
kel Ca-Kanals vom Kaninchen. Die 4 Domanen sind als Kasten gekennzeichnet und mit romischen Ziffern 
beschriftet. Innerhalb dieser Domanen sind die Transmembranbereiche als schwarze Blocke hervorgehoben 
Im unteren Teil (B) sind die TeilstGcke der bisher isolierten humanen neuronalen Ca-Kanale entsprechend 
ihrer Gr6i3e und Ihrer Homologie zu dem Kaninchen Skelettmuskel Ca-Kana! Protein angeordnet. 

Abbildung 3: 

Schematische Darstellung der Klonierung und Expression gewebespezifischer humaner neuronaler 
Calclum-Kanal-Subtypen und deren Verwendung in einem Testsystem. Die vollstandige, fQr einen Calcium- 
Kanal-Subtyp kodierende cDNA wird mittels geeigneter Restriktionsschnittstellen aus Qberlappenden 
Lambda-Phagen zusammengesetzt und in einen eukaryontischen Expressionsvektor kloniert. 

Mit diesem Vektor werden geeignete eukaryontische Zellen transformiert und stabile Zellinien herge- 
stellt, die das Protein eines Calcium-Kanal-Subtyps exprimieren. Diese stabilen Zellinien werden dann in 
den beschriebenen Rezeptor-Bindungstest eingesetzt. 

ZusStzlich in die fUr den Calcium-Kanal kodierende cDNA eingefOhrte Mutationen sollen zur Identifizie- 
rung von Struktur-Funktionsdomanen fuhren. 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/1 

Int Code: pCA33 

LSnge: 683 bp 

Typ: DNA + AminosBure 

10 30 50 

• • * 

CTCCTCTCTGCrrATGATTCCGCTCTTCACAGTCrrCCACGTTTGACGGCTGGCCTCC 
ValLeuSerAlaMetMetAlaLeuPheThrValSerThrPheGloClyTrpProAlaLeu 

CTCTATAAAGCCATCGACTCGAATGGAGAGAACATCCGCCCAATCTACAACCACCGCCTG 
teuTyrLysAlalleAspSerAsnClyCluAsnneGlyProIleTyrAsnHisArgVal 

130 150 I'^O 

GAGATCTCCATCTTCTTCATCATCTACATCATCATTGTAGCTTTCTTCATGATGAACATC 
GluIleSerllePhePhellelleTyrllellelleValAlaPhePheMetMetAsnlle 

190 210 230 

. . . • • ■ 

TTTGTGGGCTTTGTCATCGTTACATTTCAGGAACAAGGAGAAAAAGAGTATAAGAACTGT 

PheValGlyPheVallleValThrPheGlnGluClnGlyGXuLysGluTyrLysAsnCys 

250 270 290 

GAGCTGGAC^'AAAATCAGCGTCAGTGTGTTGAATACGCCTTGAAAGCACGTCCCTTGCGG 
GluLeuAspLysAsnGlnArgGlnCysValGluTyrAlaLeuLysAlaArgProLeuArg 

310 330 350 

AGATACATCCCCAAAAACCCCTACCAGTACAAGTTCTGGTACGTGGTGAACTCTTCGCCT 
ArgTyrIleProLysAsnProTyrGlnTyrLysPheTrpTyrValValAsnSer$€rPro 

370 390 <10 

. • • • * 

TTCGAATACATGATGTTTGTCCTCATCATGCTCAACACACTCTGCTTGGCCATGCAGCAC 

PheGluTyrMetMetPheValLeuIleKetLeuAsnThrLeuCysLeuAlaM^tGlnHiS 

<30 <50 <70 

TACGAGCAGTCCAAGATGTTCAATGATGCCATGGACATTCTGAACATGGTCTTCACCGGG 
TyrGluGlnSerLysMctPheAsnAspAlaMetAspIleLeuAsnMetValPheThrGly 

ASO 510 530 

GTGTTCACCGTCGAGATGGTTTTGAAAGTCATCGCATTTAAGCCTAAGGGGTATTTTAGT 
ValPheThrValGluMetValL€uLysValll€AlaPheLysProLysGlyTyrPheSer 

550 570 590 

GACGCCTGGAACACGTTTGACTCCCTCATCGTAATCGGCAGCATTATAGACGTGGCCCTC 
AspAlaTrpAsnThrPheAspSerLeuIleValJleGlySernencAspValAlaLeu 

610 630 650 

AGCGAAGCAGACCCAACTGAAAGTGAAAATGTCCCTGTCCCAACTGCTACACCTGGCAAC 
SerGluAlaAspProThrCluSerCluAsnValProVAlProThrAlaThrProGlyAsn 

670 

TCTGAAGAGAGCAATAGAATC 
SerCluGiuSei'AsnArgJ Ic 
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Sequenzprotokoll : 
Sequenz Nr.: 27980/2 

Int. Code: pl247-5.1.2.1.1 (entire clone) 

Lange: 4919 bp 

Typ: DNA + Aminosfture 

10 30 50 

GGAQAACCGAAGGGCTTTCATGAAGCTGCGGCGCCACGAGCAGATTGAGCGTGACGTGAAT 
GluAsnArgArgAlaPheMetLysLe\iArgArgHiflGluGlnIleGl\iArgAapValAsn 

70 90 110 

GGCTACCGTGCCTGGATAGACAAAGCAGAGGAAGTCATGCTCGCTGAAGAAAATAAAAAT 
GlyTyrArgAlaTrpIleAspLysAlaGluGluValMetLeuAlaGluGluAsnLysAsn 

130 150 170 

GCTGGAACATCCGCCTTAGAAGTGCTTCGAAGGGCAACCATGAAGAGGAGCCGGACAGAG 
AlaGlyThrSerAlaLeuGluValLeuArgArgAlaThrMetLysArgSerArgThrGlu 

190 210 230 

GCCATGACTCGAGACTCCAGTGATGAGCACTGTGTTGATATCTCCTCTGTGGGCACACCT 
AlaMetThrArgAapSerSerAspGluHisCysValAspIleSerSerValGlyThrPro 

250 270 290 

CTGGCCCGAGCCAGTATCAAAAGTGCAAAGGTAGACGGGGTCTCTTATTTCCGGCACAAG 
LeuAlaArgAlaSerlleLysSerAlaLysValAspGlyValSerTyrPheArgHisLys 

310 330 350 

GAAAGGCTTCTGCGCATCTCCATTCGCCACATGGTTAAATCCCAGGTGTTTTACTG^ 

GluArgLeuLeuArglleSerlleArgHisMetValLyaSorGlnValPheTyrTrpIle 
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pl247-5.1.2.1.1r cont. 

370 390 
GTGCTGAGCCTTGTGGCACTCAACACTGCCTGTGTGGCCATTGTCCATCACAACCAGCCC 

ValLeuSerLeuValAlaLeuAsnThrAlaCysValAlalleValHisHisAsnGlnPro 

430 450 470 

CA6TGGCTCACCCACCTCCTCTACTATGCAGAATTTCTGTTTCTGGGACTCTTCCTCTTG 
GlnTrpI.euThrHi8Leul.euTyrTyrAlaGluPheLeuPheLeuGlyLeuPheLeuI.eu 

490 510 530 

GAGATGTCCCTGAAGATGTATGGCATGGGGCCTGCCCTTTATTTTCACTCTTCATTCAAC 
GluMetSerLeuLysMetTyrGlyMetGlyProAlaLeuTyrPheHisSerSerPheAsn 

550 570 590 

TGCTTT6ATTTTGGGGTCACAGTGGGCAGTATCTTTGAAGTGGTCTGGGCAATCTTCAGA 

CysPheAspPheGlyValThrValGlySerllePheGluValValTrpAlallePheArg 

610 630 650 

CCTGGTACGTCTTTTGGAATCAGTGTCTTGC6AGCCCTCCGGCTTCTAAGAATATTTAAA 

ProGlyThrSerPheGlylleSerValLeuArgAlaLeuArgLeuLeuArgllePheLys 

670 690 ''^^ 

ATAACCAAGTATTGGGCTTCCCTACGGAATTTGGTGGTCTCCTTGATGAGCTCAATGAAG 

IleThrLysTyrTrpAlaSerLeuArgAsnLeuValValSerLeuMetSerSerMetLys 
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pl247-5.1.2.1.1, cont. 

730 750 770 

. • . • • • 

TCTATCATCAGTTTGCTTTTCCTCCTCTTCCTCTTCATCGTTGTCTTTGCTCTCCTAGGA 
SerllelleSerLeuIieuPheLeuIieuPheLeuPhelleValValPh^AlaLeuLeuGly 

790 810 830 

ATGCAGTTATTT6GAGGCAGGTTTAACTTTAATGATGGGACTCCTTCGGCAAATTTTGAT 
MetGlnLeuPheGlyGlyArgPheAsnPheAsnAspGlyThrProSerAlaAsnPheAsp 

850 870 890 

ACCTTCCCTGCAGCCATCATGACTGTGTTCCAGATCCTGACGGGTGAGGACTGGAATGAG 
ThrPheProAlaAlalleMetThrValPheGlnllelieuThrGlyGluAspTrpAsnGlu 

910 930 950 

GTGATGTACAATGGGATCCGCTCCCAGGGTGGGGTCAGCTCAGGCATGTGGTCTGCCATC 
ValMetTyrAsnGlylleArgSerGlnGlyGlyValSerSerGlyMetTrpSerAlalle 

970 990 1010 

• • • • 

TACTTCATTGTGCTCACCTTGTTTGGCAACTACACGCTACTGAATGTGTTCTTGGCTATC 

TyrPhelleValLeuThrLeuPheGlyAanTyrThrLeuLeuAsnValPheLeuAlalle 

1030 1050 1070 

GCTGTGGATAATCTCGCCAACGCCCAGGAACTGACCAAGGATGAACAGGAGGAAGAAGAG 
AlaValAspAsnLeviAlaAsnAlaGlnGluLouThrLysAspGluGlnGluGluGluGlu 

1090 1110 1130 

GCCTTCAACCAGAAACATGCACTGCAGAAGGCCAAGGAGGTCAGCCCGATGTCTGCACCC 
AlaPheAsnGlnliysHisAlaLeuGlnLysAlaLysGluValSorProMetSerAlaPro 
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pl247-5.1.2.1.1, cont. 



1150 1170 1190 

AACATGCCTTCGATC<yJ^GAGACAGAAGGAGAAGA<»C(»CATGTCGATGTGGGAGC» 
AsnMetProSerlleGluArgAspArgArgArgArgHisHisMetSerMetTrpGluPro 

1210 1230 1250 

CGCAGCAGC(»CCTGAGGGAGCGGaggcgccGGCACaiCATGTCCGTGiGGGAGCAGCGT 
ArgSerSerHisLeuArgGluArgArgArgArgHisHisMetSerValTrpGluGlnArg 

1270 1290 1310 

ACCAGCOlGCTGAGGAAGCACATGCAGAkTCCAGCCAGGAGGCCCTCAAaiGAGAGG^ 

ThrSerGlnLeuArgLysHisMetGlnMetSerSerGlnGluAlaLeuAsnArgGluGlu 

1330 1350 1370 

GCGCCGACOITGAACCCGCTCAACCCCCTCAACCCGCTCAGCTCCCTCAACCCGCTCAAT 

AlaProThrMetAsnProLeuAsnProLeuAsnProLeuSerSerLeuAsnProLeuAsn 

1390 1410 1430 

GCCCACCCCAGCCTTTATCGGCGACCCAGGGCCATTGAGGGCTGGCCTGGGCTGGCCCTG 
AlaHisProSerLeuTyrArgArgProArgAlalleGluGlyTrpProGlyLeuAlaLeu 

1450 1470 1490 

GAGAAGTTCGAGGAGGAGCGCATCAGCCGTGGGGGGTCCCTCAAGGGGGATGGAGGGGAC 

GluLysPheGluGluGluArglleSerArgGlyGlySerLeuLysGlyAspGlyGlyAsp 
1510 1530 1550 

cgato^gtgccctggacAaccagaggacccctttgtccctgggccagcgggagccacca 

ArgSorSerAlaLouAspAanGlnArgThrProLouSorLeuGlyGlnArgGluProPro 
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pl247-5.1.2.1,lr cont. 

1570 1590 1610 

TGOCTGGCCAGGCCCTGTCATGGAAACTGTGACCCGACTCAGCAGGAGGCAGGGGGAGGA 
TrpLexiAlaArgProCysHisGlyAsnCysAspProThrGlnGlnGluAlaGlyGlyGly 

1630 1650 1670 

GAGGCTGTGGT6ACCTTT6AGGACCGGGC(»GGCACAGGCAGAGC(aUlCGGCGCAGCGCG 
GluAlaValValThrPheGluAspArgAlaArgHisArgGlnSerGliiArgArgSerAla 

1690 1710 1730 

CATCGCCGCGTCAGGACAGAAGGCAAGGAGTCCTCTTCAGCCTCCCGGAGCAGGTCTGCC 
HisArgArgValArgThrGluGlyLysGluSerSerSerAlaSerArgSerArgSerAla 

1750 1770 1790 

AGCCAGGAACGCAGTCTGGATGAAGCCATGCCCACTGAAGGGGAGAAGGACCATGAGCTC 
SerGlnGlxaArgSerLeviAspGlviAlaMetProThrGluGlyGluLysAspHisGluLeu 

1810 1830 1850 

AGGGGCAACCATGGTGCCAAGGAGCCAACGATCCAAGAAGAGAGAGCCCAGGATTTAAGG 
ArgGlyAsnHisGlyAlaLysGluProThrlleGlnGluGltiArgAlaGlnAspLeuArg 

1870 1890 1910 

AGGACCAACAGTCXGATGGTGTCCAGAGGCTCCGGGCTGGCAGGAGGCCTTGATGAGGCT 
ArgThrAsnSerLeuMetValSerArgGlySerGlyLeuAlaGlyGlyLeuAspGluAla 

1930 1950 1970 

GACACCCCCCTAGTCCTGCCCCATCCTGAGCTGGAA6TGGGGAACGACGTGGTGTCGACG 
AspThrProLeuValliOuProHisProGluLeuGluValGlyAaxiAepValValSerThr 
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pl247-5.1.2.1-l, cont. 

1990 2010 2030 

GAGCAGGAGCCAGAAGGCAGCAGTGAGCAGGCCCTGCTGGGGAATGTGCAGCTAGACATG 
GluGlnGluProGluGlySorSerGluGlnAlaLeuLeuGlyAsnValGlnLevAspMet 

2050 2070 2090 

« • • • • . • 

GGCCGGGTCATCJlGCCAGAGCGAGCCTGACCTCTCCTGCATCACGGCCiU^CACGGACAA^ 

GlyArgVallleSerGlnSerGluProAspLouSerCysIleThrAlaAsnThrAspLys 

2110 2130 2150 

,••••* 

GCCACCACCGAGAGCACCAGCGTCACCGTCGCCATCCCCGACGTGGACCCCTTGGTGGAC 

AlaThrThrGluSerThrSerValThrValAlalleProAspValAspProLeuValAsp 

2170 2190 2210 

TCAACCGTGGTGCACATTAGCAACAAGaCGGATGGGGAAGCCAGTCCCTTGAAGGAGGCA 
SerThrValValHisIleSerAsnLysThrAspGlyGluAlaSerProLeuLysGliiAla 

2230 2250 2270 

GAGATCAGAGAGGATGAGGAGGAGGTGGAGAAGAAGAAGCAGAAGAAGGAGAAGCGTGAG 
GluIleArgGluAspGluGluGluValGluLysLysLysGlnLysLysGluLysArgGlu 

2290 2310 2330 

ACAGGCAAAGcCATGGTGCCCCACAGCTCAATGTTCATCTTCAGCACCACCAACCCGATC 
ThrGlyLysAlaMetValProHisSerSerMetPhellePheSerThrThrAsnProIle 

2350 2370 2390 

CGGAGGGCCTGCCACTACATCGTGAACCTGCGCTACTTTGAGATGTGCATCCTCCTGOTG 
ArgArgAlaCyaHiaTyrlloValAsnLeiiArgTyrPheGluMetCyalleLeuLeuVal 
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pl247-5.1.2.1.1, cont. 

2410 2430 2450 

ATTGC^GCCAGCAGCATCGCCCTGGCgGCAGAGGACCCCGtCcTGACCAACTCGGAGCGC 
IleAlaAlaSerSerlleAlaLeuAlaAlaGluAspProValLeuThrAsnSerGluArg 

2470 2490 2510 

AACAAAGTcCTGAGGTATTTTGACTATGTGTTCACGgGCGAGTTCACCTTTGAGATGGTT 
AsnLysValLeuArgTyrPheAapTyrValPheThrGlyGluPhoThrPheGluMetVal 

2530 2550 2570 

ATAaAGATGATAGACCAAGGCTTGATCCTGCAGGATGGGTcCTACTTCCGAGACTTGTGG 
IleLysMetlleAspGlnGlyLeuIleLeuGlnAspGlySerTyrPheArgAspIieuTrp 

2590 2610 2630 

AACATCCTGGACTTTGTGGTGGTCGTTGGCGCATTGGTGGCCTTTGCTCTGGCGAACGCT 
AsnlleLeuAspPheValValValValGlyAlaLeuValAlaPheAlaLeuAlaAsnAla 

2650 2670 2690 

TTGGGAACCAACAAAGGACGGGACATCAAGACCATCAAGTCTCTGCGGGTGCTCCGAGTT 
LeuGlyThrAsnI.ysGlyArgA8pIleLy8ThrrieLysSerLeuArgValI.euArgVal 

2710 2730 2750 

CTAAGGCCACTGAAAACCATCAAGCGCTTGCCCAA6CTCAAGGCCGTCTTCGACTGCGTA 
LeuArgProLeuLysThrlleLysArgLeuProLysLeuLysAlaValPheAspCysVal 

2770 2790 2810 

GTGACCTCCTTGAAGAATGTCTTCAACATACTCATT6TGTACAAGCTCTTCATGTTCATC 
ValThrSerLeuLyaAsnValPheAsnlleLeuIloValTyrLysLouPheMetPholle 
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pl247-5.1.2.1.1, cont. 

2830 2850 2870 

« • • • • • 

TTTGCTGTCATCGCAGTTCAGCTCTTCAAGGGAAAGTTCTTTTATTGCACGGACAGTTCC 
PheAlaVallleAlaValGlnLeuPheLysGlyLysPhePheTyrCysThrAspSerSor 

2890 2910 2930 

AAGGACACAGAGAAGGAGTGCATAGGCAACTATGTAGATCATGAGAAAAACyUlGATGGAG 
LysAspThrGluLysGluCysIleGlyAsnTyrValAspHisGluLysAsnLysMetGlu 

2950 2970 2990 

GTGAAGGGCCGGGAATGGAAGCGCCATGAATTCCACTACGACAACATTATCTGGGCCCTG 
ValLysGlyArgGluTrpLysArgHisGluPheHisTyrAspAsnllelleTrpAlaLeu 

3010 3030 3050 

CTGACCCTCTTCACCGTCTCCACAGGGGAAGGATGGCCTCAAGTTCTGCAGCACTCTGTA 
LeuThrLeuPheThrValSerThrGlyGluGlyTrpProGlnValLeuGlnHisSerVal 

3070 3090 3110 

• ••••• 
GATGTGACAGAGGAAGACCGAGGCCCAAGCCGCAGCAACCGCATGGAGATGTCTATCTTT 

AspValThrGluGluAspArgGlyProSerArgSerAsnArgMetGluMetSerllePhe 

3130 3150 3170 

• • • • • • 

TATGTAGTCTACTTTGTGGTCTTCCCCTTCTTCTTTGTCAATATCTTTGTGGCTCTCATC 

TyrValValTyrPheValValPheProPhePhePheValAsnllePheValAlaLeuIle 

3190 3210 3230 

• ••••• 
ATCATCACCTTCCAGGAGCAAGGGGATAAGATGATGGAGGAGTGCAGCCTGGAGAAGAAT 

IlelleThrPheGlnGluGlnOlyAspLysMetMetGluGluCydSerLauGluLysAan 
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pl247-S.l-2.1.1, cont. 

3250 3270 3290 

GAGAGGGCGTGCATCGACTTCGCCATCAGCGCCAAACCTCTCACCCGCTACATGTTGCAG 
GlviArgAlaCysIleAspPheAlalleSerAlaLysProLeuThrArgTyrMetLeuGln 

3310 3330 3350 

AACAGACACACCTTCCAGTACCGCGTGTGGCACTTTGTGGTGTCTCCGTCCTTT^^ 
AsnArgHisThrPheGlnTyrArgValTrpHisPheValValSorProSerPheGluTyr 

3370 3390 3410 

ACCATTATGGCCATGATCGCCTTGAATACTGTTGTGCTGATGATGAAGTATTATTCTGCT 
ThrIleMetAlaMetIleAlaL©\iAsnThrValValLeuMetMetLysTyrTyrSerAla 

3430 3450 3470 

CCCTGTACCTATGAGCTGGCCCTGAAGTACCTGAATATCGCCTTCACCATGGTGTTTTCC 
ProCysThrTyrGluLexiAlaLeuLysTyrLeuAsnlleAlaPheThrMetValPheSer 

3490 3510 3530 

CTGGAATGTGTCCTGAAGGTCATCGCTTTTGGCTTTTTGAACTATTTCCGAGACACCTGG 
LeuGl uCy s Va 1 LeuLy s Va 111 eAl aPheGlyPheLeuAsnTy rPheAr gAspThrTrp 

3550 3570 3590 

AATATCTTTGACTTCATCACCGTGATTGGCAGTATCACAGAAATTATCCTGACAGACAGC 
AsnllePheAspPhelleThrVallleGlySerlleThrGlullelleLeuThrAspSer 

3610 3630 3650 

AAGCTGGTGAACACCAGTGGCTTCAATATGAGCTTTCTGAAGCTCTTCCGAGCTGCCCGC 
LysLeuValAsnThrSerGlyPheAsnMotSorPheLeuLysLexiPheArgAlaAlaArg 
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pl247-5.1.2.1.1, cont. 

3670 3690 3710 

• • • • • • 

CTCATAAAGCTCCTGCGTCAGGGCTATACCATACGCATTTTGCTGTGGACCTTTGTGCAG 
LeuIleLysLeuIieiiArgGlnGlyTyrThrlleArglleLeuLeuTrpThrPheValGln 

3730 3750 3770 

TCCTTTAAGGCCCTCCCTTATGTCTGCCTTTTAATTGCCATGCTTTTCTTCATTTAT6CC 
SerPheLysAlaLeuProTyrValCysLeuLeuIleAlaMetLeuPhePhelleTyrAla 

3790 3810 3830 

• . • • • • 
ATCATTGGGATGCAGGTATTTGGAAACATAAAATTAGACGAGGAGAGTCACATCAACCGG 

rielleGlyMetGlnValPheGlyAsnlleLysLeiiAspGluGluSerHisIleAsnArg 

3850 3870 3890 

• • • • • • 
CACAACAACTTCCGGAGTTTCTTTGGGTCCCTAATGCTACTCTTCAGGAGTGCCACAGGT 

HisAsnAsnPheArgSerPhePhoGlySerLexoMetLeuLeuPheArgSerAlaThrGly 

3910 3930 3950 

• , . • • • 

GAGGCCTGGCAGGAGATTATGCTGTCATGCCTTGGGGAGAAGGGCTGTGAGCCTGACACC 

GlxiAlaTrpGlnGluIleMetLeuSerCysLeuGlyGluLysGlyCysGluProAspThr 

3970 3990 4010 

« • • • • • 

ACCGCACCATCAGGGCAGAACGAGAACGAACGCTGCGGCACCGATCTGGCCTACGTGTAC 

ThrAlaProSerGlyGlnAshGltiAsnGluArgCysGlyThrAspLeuAlaTyrValTyr 

4030 4050 4070 

, • • • • • 

TTTGTCTCCTTCATCTTCTTCTGCTCCTTCTTGATGCTCAACCTGTTT6TGGCCGTCATC 

PheValSerPhellePhePheCysSerPheLeuMetLeuAanLeviPheValAlaValXla 
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1247-5.1.2.1.1, cont. 

4090 4110 4130 

ATGGACAACTTTGAGTACCTGACTCGGGACTCCTCCATCCTGGGGCCTCACCACTTGGAC 
MetAspAsnPheGluTyrLeuThrArgAspSerSerlleLeuGlyProHisHisLeuAsp 

4150 4170 4190 

««•»•• 
GAGTTTGTCCGCGTCTGGGCAGAATATGACCGAGCAGCATGGTGCGTAGGCCCCTCGGCC 

GluPheValArgValTrpAlaGluTyrAspArgAlaAlaTrpCysValGlyProSorAla 

4210 4230 4250 

■ •••«• 
CCGCCAGCGAGCGGGGCCCAGAGCAAAGGTCTCTGGAGTTCCCAGGGAAGAGGCTGGAAT 

ProProAlaSerGlyAlaGlnSerLysGlyLeuTrpSerSerGlnGlyArgGlyTrpAsn 

4270 4290 4310 

• ••••• 
TGGAGCCACCCAAATGCCTGCCTGTTACAGAAGGAAAGGAGATTCCTCTTGATTGTGGCC 

TrpSerHisProAsnAlaCysLeuLeuGlnLysGluArgArgPheLeuLeuIleValAla 

4330 4350 4370 

• • • • • • 
CATAGAAGAGGCTCTGGTATCAAGCCAGTCACCAAGGACTTCTGTATCCTCCTTTCCCCT 

HisArgArgGlySerGlylleLysProValThrLysAapPheCysIleLeuLeuSerPro 

4390 4410 4430 

• ••••• 
CTCTTTCCTTCTGTGACAGGGTTTTCCCTTTGTGGGCTGGTCTCATCATCCAGTCCTCAC 

LeuPheProSerValThrGlyPheSerLeuCysGlyLouValSerSerSerSerProHis 

4450 4470 4490 

• • • * • • 
CTCAGATTATTTGGGCTCAGTCCCAAGAGAACTTTCCAATAATCTTTTTCTGCCAATGGT 

LeuArgLeuPheGlyLeuSerProLysArgThrPheGlnSnd 
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pl247-5.1.2.1*lr cont. 

4510 4530 4550 

TAGTGGACTCCTTTGAGTTATCAGGGGGTTTGACAAGGGTTTTTGGCCAGCTGGACATCT 

4570 4590 4610 

GGCCACCATGATCAGTGACTGTGTTTTCTCTTTCTCGTTCCTCTCAACAGATACAGTTGG 

4630 4650 4670 

ATATAACTCTGAAATTATTTTTTAAAAACCAAACAAGTTGTTCTTCCAACTGTTCCCTTA 

4690 4710 4730 

AATATTTGTGGATTTTTATTACATGGAACTAAATTAAATGGTAGGAATTGGTGAAGATAA 

4750 4770 4790 

• • • • • 
CTTCTTTACTGTCTCTTTTGCTGTTTAGTAGTTCTGAAGTGATAGCGTGCCTTCTAGGCT 

4810 4830 4850 

CTAGAGCAGGGATTGGCAAACTACATCCCATGGGCAAAATTCAGCCCATTGTCTGTTTTT 

4870 4890 4910 

• • • • 
GCAAATAAAGTTTGGTCcGTCTTGCGCCGGTCCAAGAATTTCACCTCTAGCGGCGCAA 
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Sequenrprolokoll: 

SequenzNr.: 2798CV3 

Int, Code: pl247-9.1.1.2 entire clone 

Unge: 811 bp 

Typ: DNA + AminosSuic 

10 30 50 

• • . • • • ♦ 

GGTCAACTCCACCTACTTCGAGTACCTGATGTTCGTCCTCATCCTGCTCAACACCATCTCC 
ValAsnSerThrTyrPheGluTyrLeuMetPbeValLeuIleLeuLeuAanThrlleCy* 

70 90 110 

CTGGCCATGCAG<yiCTACGGCCAGAGCTGCCTGTTCAAAATCGCCATGAACATC 
XeuAlaMetGlnHisTyrGlyGlnSerCysLeuPheLyalleAlaMetAsnlleLetaAsn 

130 150 170 

• • • • • « 

ATGCTCTTCACTGGCCTCTTCACCGTGGAGATGATCCTGAAGCTCATTGCCTTCAAXCCC 

Metlre\iPheThrGlyI*euPheThrValGluMetIlel#euI*ysL«uIleAlaPh€LysPro 

190 210 230 

• • • • • * • 
AAGCACTATTTCTGTGATGCATGGAATACATTTGACnCCTTGATTGTTGTGGGTAGCATT 

Ly5HisTyrPheCysAspAlaTrpAsnThrPheAspXx>:LeuIIeValValGIySerIl« 

250 270 290 

• • • • • • 
GTTGATATAGCAATCACCGAGGTAAACCCAGCTGAACATACCCAATGCTCTCCCTCTATG 

ValAsplleAIalleThrGluValAsnProAlaGluHisThrGlnCysSerProSerKet 

310 330 350 

• • • • • • 
AAcgcAGAGGAAAACTCCCGCATCTCCATCACCTTCTTCCGCCTGTTCCGGGTCATGCGT 

AsnAlaGluGlUAsnSerArglleSerllaThrPhePheArgLeuPheArgValMetArg 

370 390 410 

CTGGTGAAGCTGCTGAGCCGTGGGGAGGGCATCCGGACGCTGCTGTGGACCTTCATCAAG 
X/euValLy8LeuLeuSerAxgGlyGluGly21eArgThrLeuLeuTrpThrFh«IlaLys 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr: 27980/3 

InL Code: pl247-9.1.1.2 entire clone 

LSnge: 811 bp 

Typ: DNA + Aminosfiure 

430 450 470 

tccttccacgccctgccctatgtggccx;tcctgatcgtgatgctgttctt^^ 
SerPheGlnAlal/euProTyrValAlaLeuI^eulleValJMetLeuPhePhelleTyrAla 

490 510 530 

* • • ♦ • *• 

GtGATCGGGATGCAGGTGTTTGGGAAAATTGCCCTGAATGATACCACAGAGATCAACCCG 

VallleGlyMetGlnValPheGlyLysIleAlal/exaAsrAspThrThrGluIIeABnArg 

550 570 590 

AACAACAACTTTCAGACCTTCCCCCAGGCCGTGCTGCTCCTCTTCAGGTGTGCCACCGGC 
AsnAsnA3nPhcGlnTJirPheProGlnXlaValLeuLeuL«uPheArgCysAlaThrGly 

€10 €30 650 

GAGGCCTGGCAGGACATCATGCTGGCCTGCATGCCAGGCAAGAAGTGTGCCCCAGAGTCC 
GluAlaTrpGlnAspIleMetLeuAlaCysMetProGlyLysLysCysAlaProGluSftr 

€70 €90 710 

. - • • • 

GAGCCCAGO^CAGCACGGAGGGTGAAACACCCTGTGGTAGCAGCTTTGCTGTCTTCTAC 

GluProSerAsnSerThrGluGlyGl-oThrProCysGlySerSerPheAIaValPheTyr 

730 750 770 

TTCATCAGCTTCTACATGCTCTGTGCCTTCCTGATCATCAACCTCTTTGTAGCTGTCATC 
PheIl€SerPh«TyrM«tI/etiCysAaaPh€l>euIl€lleAsnL«uPh«ValAlaValIl« 

790 810 
ATGGACAACTTTGACTACCTGACAAGGCAC 
MetAspAsnPhaAspTyrLeuThrArgAsp 
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SequenzprotokoII: 

ScquenzNr.: 27980/4 

InL Code: pl247-10.1.1.1, entire clone 

Lgnge: L354bp 

T^: DNA 4 AminosSurc 

10 30 50 

GTCGTGTTCCCCTTCTTCTTTGTCAATATCTTTGTGGCCTTGATCATCATCACCTTCCAO 
ValvalPheProPhePhePheValAanIlePheValAlaI»euIleIleIIeThrPheGln 

70 90 110 

GAGCAAGGOGACAACaiTGATGGAGGAATACAGCCTGGAGJJJJATGA»^ 
GluGlnGlyAspLysMetMetGluGl\aTyrSerI/euGluIiysAsnGluArgAlaCysIle 

130 150 170 

GATTTCGCCATCAGCGCCAAGCCGCTGACCCGACACATGCCGCAGAACAAGCAGAGCTT 
AspPheAlalleSerAlaLysProI^uThrArgHisKetProGlnAsnLysGlnSerPhe 

190 210 230 

CAGTACCGCATGTGGCAGTTCGTGGTGTCTCCGCCTTTCGAGTACACGATCATGGCCATG 
GlnTyrArgMetTrpGlnPheValValSerProProPhcGluTyrThriaeMetAIaKct 

250 270 290 

ATCGCCCTCAACACCATCGTGCTTATGATGAAGTTCTATGGGGCTTCTGTTGCTTATGAA 
IleAlaLeuAsnThrlleValLeuKetMetLysPheTyrGlyAlaSerValAlaTyrGlu 

310 330 350 

AATGCCCTGCGGGTGTTCAACATCGTCTTCACCTCCCTCTTCTCTCTGGAATGTGTGCTG 
AsnAlal^uArgValPheAsnlleValPheThrSerLeuPheSerLeuGluCysValLeu 

370 390 410 

AAAGTCATGGCTTTTGGGATTCTGAATTATTTCCGCGATGCCTGGAACATCTTCGACTTT 
XysVaaM«tAlaPh«GlyIleLa\aAsnTyrPheArgAspAlaTrpAsnIl€?heAspPha 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr.: 27980/4 

Int Code: pl247-10J.l.l, entire clone 

Unge: L3S4bp 

Typ: DNA + Aminosfiurc 



430 450 470 

GTGACTCTTCTCOGCAGCATCACCGATATCCTCGTGACTGAGTTTGGCAATAACTTCATC 
valTlirValLeuGlySerlleThrAspIlel^uValThrGlijPhcGIyAsnAanPhell* 

490 510 530 

AACCTGAGCTTTCTCCGCCTCTTCCGAGCTGCCCGGCTCATCAAACTTCTCCGTCAGCGT 
AsnLeuSerPheLeuAxglfeuPheArgAlaAlaArgLeuIleLysLeuLeuAxgGlnGly 

550 570 590 

TACACCATCCGcATTCTTCTCTGGACCTTTGTGCAGTCCTTCAAGGCCCTGCCTTATGTC 
TyrThrlleArgllel/euteuTrpThrPheValGltiSerPheLysAlaLeuProTyrVal 

610 €30 €50 

• ••••• 
TGTCTGCTGATCGCCATGCTCTTCTTCATCTATGCCATCATTGGGATACAGGTGTTTGGT 

CysL«uLeuIleAlaK€tl.euPhePheIleTyrAlaIle3aeGly21eGlnValPh€Gly 

€70 €90 710 

• ••••• 
AACATTGGCATCGACGTGGAGGACGAGGACAGTGATGAAGATGAGTTCCAAATCACTGAG 

AsnlleGlylleAspValGluAspGluAspSerAspGluAspGluPheGlnlleThrGlu 

730 750 770 

• . • • • 

CACAATAACTTCCGGACCTTCTTCCAGGCCCTCATGCTTCTCTTCCGGAGTGCCACCGCG 

HisAsnAsnPheArgThrPhePheGlnAlaI/€uMetL«uL«uPheArgSerAlaThrGly 

790 810 830 

GAAGCTTGGCACAACATCATGCTTTCCTGCCTCAGCGGGAAACCGTGTGATAAGAACTCT 
GluAlaTrpHi8AsnIleMetLe\)S«rCy8LeuSerGlyLysPrcCyaAspLysAanS«r 
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SequeDzprotokoII: 

ScquenzNr.: 27980/4 

InL Code: pl247-10.1..1.I. entire clone 

Lfinge: 1.354 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

850 870 BSO 

• * • ♦ • • 

GGCATCCTGACTCGAGAGTGTGGCAATGAATTTGCTTATTTTTACTTTGTTTCCTTCATC 

GlyIleLeuThrArgGluCyaGlyAsnGltiPheAlaTyrPheTyrPheValSerPh«ll« 

SIO 930 950 

TTCCTCTGCTCGXTTCTGATGCTGAATCTCTTTGTCGCCGTCATCATGGACAACTTTGAG 
PheireuCy s SerPhel*ei2MetI#euA5 nI#euPheVa lAl aval IleMetAspAanPheClu 

970 990 1010 

TACCTCACCCGAGACTCCTCCATCCTGGGCCCCCACCACCrrGGATGAGTACGTCCGTGTC 
Tyrl^uThrArgAspSerSerllcLeuGlyProHisHisLeuAspGluTyrValArgVal 

1030 1050 1070 

TGGGCCGAGTATGACCCCGCAGCTTGGGGCCGCATGCCTTACCTGGACATGTATCAGATG 
TrpAlaGluTyrAspProAlaAIaTrpGlyArgHetProTyrLeuAspMetTyrGlnKet 

1090 1110 1130 

CTGAGACACATGTCTCCGCCCCTGGGTCTGGGGAAGAAGTGTCCGGCCAGAGTGGCTTAC 
I»€uArgHisMetSerProProl^uGlyLeuGlyLysLysCysProAlaArgValAlaTyr 

1150 1170 1190 

AAGCTTCTTCTGCGGATGGACCTGCCCGTCGCAGATGACAACACCGTCCACTTCAATTCC 
XysLeuLeuLeuArgKctAspLeuProValAlaAspAspAsnThrValHisPheAsnSar 

1210 1230 1250 

ACCCTCATGGCTCTGATCCGCACAGCCCTGgACATCyAGATTGCCAAGCNNGGAGCCCAC 
ThrL«uMetAlaIreuXleArgThrAlaLttuAspIl9ryaIleAlaLysXxxGlyAlaAap 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/4 

Int Code: pl247-iai.l.l, entire done 

Lfinge: 1.354 bp 

Typ: DNA + AminosSuie 



1270 1290 1310 

, • • • • • 

3UUlCAGCAGATG<yiCGCTGAGCTGCGGAAGGAGAT(;ATGTO 

XyaGlJiCliiMetAspAlaGltalreuArgLyaGluMetMetAlalloTrpProAsxaeuSer 

1330 1350 
* • • 

CAGAAGACGCTAGACCTGCTGGTCACACCTCACA 

GlnLysThrLeuAspIreuLeuValThrProHia 
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Sequenzprotokolk 

SequenzNr.: 27980/5 

Int Code: pl247-14.1.1.1, complete sequence 

LMnge: 5438 bp 

Xyp: DNA + AminosMure 



10 30 50 

G<a^CT6CAGGGGlXa^GTATTTGGATTATGAGAAGGAGGA^GTGGJUlGCTCAGCCa^ 

AspCysArgGlyGlnTyrLeuAspTyrGluLysGluGluValGluAlaGlnProArgGln 

70 90 110 

tggaagaaAtacgactttcactacgacaAtgtgctctgggctctgctgAcgctgttcaca 

TrpLysLysTyrAspPheHisTyrAspAsnValLeuTrpAlaLeuLeuThrLeuPheThr 
130 150 170 

gtgtccacgggagaaggctggcccatggtgctgaaacactccgtggatgccacctatgag 

ValSerThrGlyGluGlyTrpProMetValLeuLysHiaSerValAspAlaThrTyrGlu 

190 210 230 

GAGCAGGGTCCAAGCCCTGGGTACCGCATGGAGCTGTCCATCTTCTACGTGGTCTACTTT 

GluGlnGlyProSerProGlyTyrArgMetGluLeuSerllePheTyrValValTyrPhe 

250 270 290 

GTGGTCTTTCCCTTCTTCTTCGTCAACATCTTTGTGGCTTTGATCATCATCACCTTCCAG 

ValValPheProPhoPhePheValAsnllePheValAlaLeuIleXlelleThrPheGln 
310 330 350 

, • • 

GAGCAGGGGGACAAGGTG^TGTCTGAATa:AGCCTGGAGAAGAACGAGAGGGCTTGCATT 
GluGlnGlyAspLyaValMetSerGluCysSorLouGluLysAsnGluArgAlaCysIle 
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SequenzprotokoU: 

Sequenz Nr.: 27980/5 

InL Code: pl247- 1 4. 1 . 1 . 1 , complete sequence 

Lange: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosauie 

pl247-14. 1.1.1, cent. 

370 390 410 

GACTTCGCCy^TCAGCGCCAAACCCCTGACACGGTACATGCCCCAAAACCGGCAGTC^^ 
AspPheAIalleSerAlaLysProLeuThrArgTyrMetProGlnAsnArgGlnSerPhe 

430 450 470 

CAGTATAAGACGTGGACATTTGTGGTCtcCCCGCCCTTTGAATACTTCATCATGGCCATG 
GlnTyrLysThrTxrpThrPheValValSerProProPheGluTyrPhelleMetAlaMet 

490 510 530 

• • • • • • 

ATAGCCCTCAACACTGTGGTGCTGAT6ATGAAGTTCTACGATGCACCCTATGAGTACGAG 

IleAlaLexiAsnThrValValLeuMetMetLysPheTyrAspAlaProTyrGluTyrGlu 

550 570 590 

CTGATGCTGAAATGCCTGAACATCGTGTTCACATCCATGTTCTCCATGGAATGCGTGCTG 
LeuMetLeuLysCysLexoAsnlleValPheThrSerMetPheSerMetGluCysValLeu 

610 630 650 

AAGATCATCGCCTTTGGGGTGCTGAACTATTTCAGAGATGCCTGGAATGTCTTTGACTTT 
LysIIelleAlaPheGlyValLetaAsnTyrPheArgAspAlaTrpAsnValPheAspPhe 

670 690 710 

«**••• 
GTCACTGTGTTGGGAAGTATTACTGATATTTTAGTAACAGAGATTGCGAACAATTTCATC 

ValThrValLeuGlySerlleThrAspIleLeuValThrGluIleAlaAsnAanPhelle 

730 750 770 

• •«•••• 
AACCTCAGCTTCCTCCGCCTCTTTCGAGCTGCGCGGCTGATCAAGCTGCTCCGCCAGGGC 

AsnLeuSerPheLeuArgLeuPheArgAlaAlsUVrgLeuIleLysLeuLeuArgGlnGly 



29 



EP 0 507 170 A2 



Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/5 

InL Code: pl247-14.1.1.1, complete sequence 

LSnge: 5438 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pl247-14.1.1*l, cont. 

790 810 830 

. . • • • 

TACACCATCCGCATCCTGCTGTGGACCTTTGTCCAGTCCTTCAAGGCCCTGCCCTACGTG 

TyrThrlleArgllelieuLeuTrpThrPheValGlnSerPheLysAlaLeiiProTyrVal 

650 870 890 

• ••••• 

TGTCTGCTCATTGCCATGCTGTTCTTCATCTACGCCATCATCGGCATGCAGGTGTTTGGG 

CysLeuLeuIleAlaMetLeuPhePhelleTyrAlallelleGlyMetGlnValPheGly 

910 930 950 

AATATTGCCCTGGATGATGACACCAGCATCAACCGCCACAACAACTTCCGGACGTTTTTG 
AsnlleAlaLeuABpAspAspThrSerlleAsnArgHisAsnAsnPheArgThrPhel-eu 

970 990 1010 

CAAGCCCTGATGCTGCTGTTCAGGAGCGCCACGGGGGAGGCCTGGCACGAGTCATGCTGT 
GInAlaLeiiMetLeuLeuPheArgSerAlaThrGlyGluAlaTrpHisGluSerCysCys 

1030 1050 1070 

CCTGCCTGAGCAACCAGGCCTGTGATGAGCAGGCCAATGCCACCGAGTGTGGAAGTGACT 

ProAlaEnd 

1090 1110 1130 

TTGCCTACTTCTACTTCGTCTCCTTCATCTTCCTGTGCTCCTTTCTGATGTTGAACCTCT 

1150 1170 1190 

TTGTGGCTGTGATCATGGACAATTTTGAGTACCTCACGCGGGACTCTTCCATCCTAGGTC 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/5 

InL Code: pl247-14.1.l.l, complete sequence 

LSnge: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pl247-14. 1,1.1, cont. 

1210 1230 1250 

• • • 

CTCACCACTTGGATGAGTTCATCCGGGTCTGGGCTGAATACGACCCGGCTGCGTGTGGGC 

1270 1290 1310 

GCATCAGTTACAATGACATGTTTGAGATGCTGAAACACATGTCCCCGCCTCTGGGGCTGG 

1330 1350 1370 

GGAAGAAATGCCCTGCTCGAGTTGCTTACAAGCGCCTGGTTCGCATGAACATGCCCATCT 

1390 1410 1430 

CCAACGAGGACATGACTGTTCACTTCACGTCCACGCTGATGGCCCTCATCCGGACGGCAC 

1450 1470 1490 

• • • * * 

TGGAGATCAAGCTGGCCCCAGCTGGGACAAAGCAGCATCAGTGTGACGCGGAGTTGAGGA 

1510 1530 1550 

AGGAGATTTCCGTTGTGTGGGCCAATCTGCCCCAGAAGACTTTGGACTTGCTGGTACCAC 

1570 1590 1610 

CCCATAAGCCTGATGAGATGACAGTGGGGAAGGTTTATGCAGCTCTGATGATATTCGACT 

1630 1650 1670 

TCTAOU^GOVGAACAAAACCUVCaVGAGACCyvGATGCAGCAGGCTCCTGGAGGCCTCTCCC 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/5 

InL Code: pl247-14.1.Ll, complete sequence 

Langc: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 



P1247-14. 1.1.1, cont. 

1690 1710 1730 

AGAT6GGTCCTGTGTCCCTGTTCCACCCTCTGAAGGCCACCCTGGAGCAGACACAGCCGG 

1750 1770 1790 

CTGTGCTCCGAGGAGCCCGGGTTTTCCTrCGACA(»AGAGTTCCACCTCCCTCAGa^ 

1810 1830 1850 

GCGGGGCCATACAAAACCAAGAGAGTGGCATCAAAGAGTCTGTCTCCTGGGGCACTCAAA 

1870 1890 1910 

GGACCCAGGAtgCACCCCATGAGGCCAGGCCACCCCTGGAGCGTGGCCACTCCACAG^ 

1930 19S0 1970 

TCCCTGTGGGGCGGTCAGGAGCACTGGCTGTGGACGTTCAGATGCAGAGCATAACCCGGA 

1990 2010 2030 

♦ 

GGGgcCCTGATGGGGAGCCCCAGCCTGGGCTGGAGAGCCAGGGTCGAGCGGCCTCCATGC 

2050 2070 2090 

CCCGCCTTGCGGCCGAGACTCAGCCCGTCACAGATGCCAGCCCCATG^ 

2110 2130 2150 

CCACGCTGGCCCAGCGGCCCCGTGGGACTCATCTTTGCAGCACCACCCCGGACCGCCCAC 
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Sequenzprotokoll: 

iScS^'' pZz^^^^^^^^ complete sequence 

Lanee- 5438 bp 

^ ' DNA + Aminosaure 

P1247-14. 1.1.1^ cont* 

2170 2190 2210 

CCCCTAGCCAGGCGTCGTCGO^CCACCACCACCACCGCTGKZCACCGCCGaVGGGA 

2230 2250 2270 

AGCAGAGGTCCCTGGAGAAGGGGCCCAGCCTGTCTGCCGATATGGATGGCGCACCAAGCA 

2290 2310 2330 

GTGCTGTGGGGCCGGGGCTGCCCCCGGGAGAGGGGCCTACAGGCTGCCGGCGGGAACGAG 

2350 2370 2390 

AGCGCCGGCAGGAGCGGAGCCGGTCCCAGGAGCGGAGGCAGCCCTCATCCTCCTCCTCGG 

2410 2430 2450 

AGAAGCAGCGCTTCTACTCCTGCGACCGCTTTGGGGGCCGTGAGCCCCCGAAGCCCAAGC 

2470 2490 2510 

CCTCCCTCAGCAGCCACCCAACGTCGCCAACAGCTGGCCAGGAGCCGGGACCCCACCCAC 

2530 2550 2570 

AGGGCAGTGGTTCCGTGAATGGGAGCCCCTTGCTGTCAACATCTGGTGCTAGCACCCCCG 

2590 2610 2630 

GCCGCGGTGGGCGGAGGCAGCTCCCCCAGACGCCCCTGACTCCCCGCCCCAGCATCACCT 
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SequenzprotokoU: 

ScquenzNr.: 27980/5 

Int Code: pl247-I4.1.1.1, complete sequence 

LSnge: 5438 bp 

7yp: DNA + Aminosaure 

pl247-14. 1.1.1/ cent. 

2650 2670 2690 



TCCACTTCGCCGGGGCTCAGACCAGCCTCCCTGCCT 



ACAAGACGGCCAACTCCTCACCCA' 



2710 2730 2750 

TCTCCCCAGGCCGGCTCAa:CGTGGGCTTTCC(yUlCACAACGCCCTGCTG^ 

2770 2790 2810 

CCCTCAGCCAGCCCCTGGCCCCTGGCTCTCGAATTGGCTCTGACCCTTACCTGGGGCAGC 

2830 2850 2870 

GTCTGGAciLGTGAGGCCTCTGTCCACGCCCTGCCTGAG^CACGCTCACTTTCGAGGAGG 

2890 2910 2930 

CTGTGGCC^CCAACTCGGGCCGCTCCTCCAGGACTTCCTACGTGTCCTCCCTGACCTCCC 

2950 2970 2990 

AGTCTCACCCTCTCCGCCGCGTGCCCAACGGTTACCACrGCACCCTGG<^ACTCAGCTCGG 

3010 3030 3050 

GTGGCCGAGCACGGOVCAGCTACCACCACCCTGACCAAGACO^CTGGTi^TA^ 

3070 3090 3110 

GTGACCGCTCAGACGCCTGCATGCAGCAGGCGTGT6TTCCAGTGGATGAGTTTTATCATC 
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Sequcnzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/5 

InL Code: pl247-14.1.1.1, complete sequence 

Lange: 5438 bp 

Typ; DNA + Anunoskure 

pl247-14. 1.1.1, cont. 



3130 3150 3170 

• ••••• 

CACACGGGGCAGTCGGCCcTCGGGGGAGGCCTTGCCCACCTTGGTGAGGCTCCTGTGGCC 
3190 3210 3230 

• • • • • • 

CCTCCCTCCCCCTCCTCCCCTCTTTTACTCTAGACGACGAATAAAGCCCTGTTAGAGGAT 
3250 3270 3290 

• • ^ • • • * 

GCGGCTCTCTCTGTCCCCTTCCTGTCCTGCCTTCCTGGGtCTCGTACCACACACCAGACC 

3310 3330 3350 

CTAAACCGCAGGCTGCTGTGTGTGGCTGAGAAGGACCCAGGAGTCCAAATCCCGTGTCCT 

3370 3390 3410 

GGGACTCAGCATCCAGCATGGGTGCTTGGAGCCGTTGTGAGGAGCTCTGCGTCCTGTGGG 

3430 3450 3470 

GAGCACCCTTCACGTGGCCGTGCGGCACAGAGAAGCAGGGCCCACCTGAAAGTGCGCCGA 

3490 3510 3530 

GACCTCGGGACGGAGGGGATGGGGAGGGGGACACAGTCGTGGCTTGTGCAGCCCGCCAGT 

3550 3570 3590 

GTCAGCGAATGCTOlCTCAGGCyuiGCTCTGTCCTCCCTGGACACCGTCAGCCCCACAGGA 
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Sequenzprolokoll: 

SequenzNr: 27980/5 

InL Code: pl247-14.1.1.1. complete sequence 

Lfinge: 5438 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pl247-14. 1.1.1, cent. 

3610 3630 3650 

ACCGAGCTGGGAAGTGTTCTTGCTGTGGTTGTGATTTTTAATTGCAACACCTCTCATTCT 



3670 3690 3710 

• •>••• 

TGTCACTTCTATATACGTGATGTAGAAAAAATGGAAAACCAGAAAAATGGGGAAGGAAAT 

3730 3750 3770 

• »•••• 
GTTCACATAACTTTAAAAAATCAAACCTGTGAAAGAAAGATGTCAGCTTTTTGCCACGTG 

3790 3810 3830 

TCTTTGTGGCTTATGCGAGGAgACTCCCTGTGCAGCCCTGTCCGGTCCAGGTGGACGTAG 

3850 3870 3890 

ATGGCCCCTGGCTCTGCTGCTCTTGACCAAGTGCCTGACCGCCAGGCCCTCACACCCAGG 

3910 3930 3950 

CTCCTGGGCACTGTGGTGTGAGGCGAGGCCTCGGGATCCATCACCGCAGGATGTTGTGAA 

3970 3990 4010 

• ••••• 
AAGTACTCGCGATGGCAGCCAGGTAGCAAGCCCTTGCCAGTGGAGAGCACTGGATGTCAT 

4030 4050 4070 

• ••••* 
GGTGGCAAACAAGGCAGCCATTTGCTGTCCTCCTCCCACGAGTGGAAGGGGTTTCCAAGG 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/5 

Int Code: pl247-14.1.1.1, complete sequence 

Lfinge: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pl247-14. 1,1.1, cont. 



4090 4110 4130 

• • • • « • 

AAGCCACAGGGCAGCTGACCACGXGCTTGTGTGAGGCATTTTCAGTCTGTTCTGCATATG 

4150 4170 4190 

ATTCTCAGGGCACACTCTGTGGTATGTGAAATAGGTTTCCTTCCACATACAGCAGAAGAG 

4210 4230 4250 

• • • • • * 
AGGCAAAGGCTGGTAGGAAGGAGGAAGACATTGGCTGGGGGCTTGGATGTGGGGCCGTCA 

4270 4290 4310 

GGGCAGGAGGGAGGAaGCCCCAGCTGGAATGAAACTCAGAGCAAGTGACCGAGGGAGGAC 

4330 4350 4370 

• • • • • • 
ACGGCTCCTGCCACTGAGGCCGGGCACCTGATGCCCAGCACTGTCCTGGCGCCAGACACA 

4390 4410 4430 

GGGAGCAGGCAGTCAAGTGAGGTCTGACCCCCATGGCCACgCTCAGGAGAGAAAGACCAT 

4450 4470 4490 

• • • • « , 
GCTCAGGACACTGTCCAAGGTGCACAAGATGCTGGGAGGTcCcTTGTTTGGTGAAGAAAG 

4510 4530 4550 

• ■ • • • « 

GGAGCATTTAGAGCAGTTGATGGTGGTGTGTCCTCCGTGTTCTGAAATTCCAGATGATCT 
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Sequenzprotokoli: 
SequenzNr.: 27980/5 



InL Code: pl247- 1 4. 1 . 1 . 1 , complete sequence 

Lange: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pl247-14. 1.1.1, cont. 



4570 



4590 4610 



GTGTTGGATTTTTGgCTTCTACCCCATgATTCTCCTCAAAGAAAttGTGTGTGATGTGTG 

4630 4650 4670 

TGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCTGTGTCACAGGAGATGCAGTGCCTGTACAGGTGTGTTC 

4690 4710 4730 

AGTGTGTGgATGTCATTAACCCATAGGGCTATGCAACAAAAGACACATTTAATAGAAGTA 

4750 4770 4790 

AAACACACAAGACCGCTGCCTGGTCTCGGGGTTCAGCATGATTGTGACCAAACCTTTTTA 

4810 4830 4850 

TAGAATTTCCTTACCTGAAGGCACAACACTCTGAAACTTTAAAGATAACAGAGTATTTTA 

4870 4890 4910 

TTCCAATAGaATAAACCAGGAATCTCGgACTGTGCATGTGATCACTGTGCTCCTGTTGCA 

4930 4950 4970 

AAGtAGAAGGATGTGTATTXTGACACTGACGTTTTGTCTCTTGTTCCCCAGCCCCCAGCC 

4990 5010 5030 

CATGTTATCTTGGGTGTCGAATGTGTCCATTCCATGCAGAACCACAGCCATTTCCCCAGG 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/5 

Int Code: pl247-14.1.1.1. complete sequence 

LSnge: 5438 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pl247-14. 1.1.1/ cent. 

5050 5070 5090 

CAGTGTTGGGTCGAGAATCCACTTTTCTAAACCCACACAGCCTAGCTGGCTTGTCTAGAC 

5110 5130 5150 

TCTTCTAGGCATTGGAATTGATGAAAACTACAGGGAGCGGGgAAAGGAGACATTATGTCT 

5170 5190 5210 

TGTTTCCTGACTTTGGGTTTTGTTTCTCACTGTGTCTTCTCCGGCTATCATATATGTCCC 

5230 5250 5270 

CTGAATCTCATAGTGAGCTGCCAAATTTGAAGTGCATCACCCAGTTGTCTGCATCTGGAA 

5290 5310 5330 

• • * • 

CCAGTCAAGCAGTGGCTGTAGTTTGAACAAGTTATGTGTGCATGTAACATATATACATAT 

5350 5370 5390 

ATACATATATACAAGTATGTGCATGATAATGTATATCTTCGTACTTTTTGATACAATGTA 

5410 5430 
* 

TTCATTTGTTAATTTTTAATTATATTTGATATAAATC 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr.: 2798(y6 . 

IntCode: pR9112-4.1.1.1 entire clone 

LHnge: 1.722 bp 

Xyp: DNA + Aminosauie 

10 30 " 

GAACGCAC^aGAAAACTCCCGCATCTCCAicACCTTCTTCCGCCTGTT^^ 

AsnAlaGluGluAsnSerArglleSerlleThrPhePheArgLeuPheArtfValMetArg 

.70 90 "° 

CTGGTGAA^TGCTGAGCMTNmiGAGG^TCCGGAckTGCTGTGGicCTTCATCAW 

LeuValtysLeuLeuSerArgXxxOluGlylleArgThrLeuLeuTrpThrPhelleLya 

130 150 

TCCTTCCA^CCTGCCciATgTGGCCcicCTGATCGT^TGCTGTTCTTCATCTACgCG 

SerPheGlnAlaLeuProTyrValAlaLeuLeuIleValMetLeuPhePhelleTyrAla 

190 210 230 

GTGATCGG^ATGCJlGGTGiTTGGGAAAAMGCCCTGAATGATACCACAGAGXTCAACCGG 

VallleGlyMetGlnValPheGlyLysIleAlaLeuAsnAspThrThrGlulleAsnArg 

250 270 290 

AACAACAAaTTTCAGACcitCCCCCAGGaCGTGCTGCTCC-rCTTCAGGTGTGCCACCGGG 

ABnAsnAsnPheGlnXhrPheProGlnAlaValLeuLeuLeuPheArgCysAlaThrGly 

310 330 350 

GAGGCCTOGCAGGACATcATGCTGOCCTGCATGCCAGGiAAGAAGTGxicCCCAGAGTCC 

GluAlaTrpGlnAspIleMetLeuAlaCysMetProGlyLysLysCysAlaProGluSer 

370 390 410 

GAGCCOlG^CAOCACO^AGGGTGAAACACCCTGTGGWGCTTTaCTGTCTTCTAC 

Cl«ProSerA8«S«rThr6luGlyGluThrProCys01ySerS«rPheAlaValPhaTyr 
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Sequenxprotokoll: 

SeauenzNr.: 27980/6 

to? oSdc: pR9n2^.1.1.1 entiieclone 

UnM: 1.722 Iq) 

Typf DNA + Anunosaure 

430 450 ^''0 

»TCATCAGaTTCTACATGaTCTGTGCCTkcT<»TCATaAACCTCTTTaTAGCTGTCAT^ 

PheIleSerPheTyrMetLeuCy8AlaPheLeuIleIl«AsnLeuPheValAlaValIl« 

490 510 530 

ATGGACAACTTT(yiCTACCTGAaUlGGG;^CTGGTCCATaCTTG6TCCC^CC^^^^ 
MetAapAanPheA3pTyrLeuThrArgAspTrpSerIl«L«uGlyProHi8Hi8L«uAap 

550 570 590 

(»GTTTAAWIGAATCTGGGCAGAGTATGACCCTGAAGCCWVG<3GTCGTATCAAACACCTG 

GluPheLysArglleTrpAlaGluTyrAspProGluAlaLysGlyArglleLysHisLeu 

610 «30 «50 

GATGTGGTaACCCTCCTCCgGCGAATTcilGCCGCCACTAGGTTTTGGGAAGCTGTGCCCT 

AspValValThrLeuLeuArgArglleGlnProProLeuGlyPheGlyLysLeuCysPro 

670 690 ''^^ 

CACCGCGTGGCTTGCAAACGCCTGGTCTC<yiTGAAaiTGCCTCTGAAcA6CGACGGGACA 

HiaArgValAlaCysLysArgLeuValSerMetAsnMetProLeuAsnSerAspGlyThr 

730 ■'50 770 

GTCATGTTCAATGCCACCCTGTTTGCCCTGGTCAGGACGGCCCTGAGGATCAAAACAGAA 

ValMetPheAanAlaThrLeuPheAlaLeuValArgThrAlaLeuArglleLysThrGlu 

790 810 830 

GGGAACCTAGAACAAGCCAATGAGGAGCTGCGGGCGATOiTCAAGAAGATCTGGAAGCM 

OlyAanL^uGluGlnAlaAanGluGluLeuArgAlallelleLyaLyellaTrpLysArg 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/6 

IntCode: pR9112-4.1.1.1 entire clone 

LSnge: 1.722 bp 

Typ: DNA+ AminosSure 

650 870 890 

. • • " 

ACCAGCAtgAAGCTGCTGGACCAGGTGGTGCCCCCTGCAGGTGATGATGAGGTCACCGTT 
ThrSerMetLysLeuLeuAspGlnValValProProAlaGlyAapAapGluValThrVal 

910 930 950 

GGCAAGTTCTACGCCACGTTCCTGATCCAGGAGTACTTCCGGAAGTTCAAGAAGCGCAAA 

GlyLyBPheTyrAlaThrPheLeuIleGlnGluTyrPheArgLyePheLysLyaArgLys 

970 990 1010 

GAGCAGGGCCTTGTGGgcAAGCCCTCCCAGAGGAACGCGCTGTCTCTGCAGGCTGGcTTG 
GluGlnGlyLeuValGlyLysProSerGlnArgAsnAlaLeuSerLeuGlnAlaGlyLeu 

1030 1050 1070 

CGCACACTGCATGACATCGGGCCTGAGATCCGACGGGCCATCTCTGGAGATCTCACCGCT 
ArgThrLeuHisAspIleGlyProGlulleArgArgAlalleSerGlyAspLeuThrAla 

1090 1110 1130 

GAGGAGGAGCTGGACAAGGCCATGAAGGAGGCTGTGTCCGCT6CTTCTGAAGATGACATC 
GluGluGluLeuAspLysAlaMetLysGluAlaValSerAlaAlaSerGluAspAsplle 

1150 1170 1190 

TTCAGGAGGGCCGGTggccTGTTCGGCAACCACGTCAGcTACTACCAAAGCgACGGCCGG 
PheArgArgAiaGlyGlyLeuPheGlyAsnHisValSerTyrTyrGlnSerAspGlyArg 

1210 1230 1250 

ANNCCCTTCcCCCAGACCTTCACCACTCAGN0CCCGCTGCACATCAA<»A0GCGGGCA6C 
XxxAlaPheProGlnThrPheThrThrGlxOCxKProLeuHialleAsnLysAlaGlySer 
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Sequenzprotokoll: 

SequcnzNr.: 27980/6 . , 

fat Code: pR91124.1.1.1 entire clone 

Lfinge: 1.722 bp 

xyp: DNA + Aminosauic 

1270 -1290 1310 

• • • • * 

AGCCAGGGCGACACTGAGTCGCNATCCCACGAGAAGCTGGTGGACTCCACCTTCACCCCG 
S«rGlnGlyA8pThrGluSerXxxSerKi86luLyoL«uValA«pSerThrPheThrPro 

1330 1350 1370 

• • • 

AGCAGCTACTCGTCCACCGGCTCCAACGCCAACATaUlCAACGCCAACAACACCGC 
SerSerTyrSerSerThrGlySerAanAlaAsnlleAflnAanMaAsnA^nThrAlaLeu 

1390 1410 1430 

GGTCGCCTCCCTCNCNCCGCCGGCTACCCCAGCACAGTCAGCACTGTGGAGCCACGGGCC 
GlyArgLeuProXxxXxxAlaGlyTyrProSerThrValSerThrValGl\iProArgAla 

1450 1470 1490 

CCCCTTGTCCCCTGCCATCCGGGTGCAGGAGGTGGNGTGGAAGCTcAGCTCCAACAGGTG 
ProLeuValProCysHisProGlyAlaGlyGlyGlyValGl\iAlaGlnLeuGlnGlnVal 

1510 1530 1550 

CCACTCCCGGGAGAGCCAGGCAGCCATG<k;GGGTCAGGAGGAGACGTCTCAGGAT 
ProLouProGlyGluProGlySerHisGlyGlySerGlyGlyAapValSerGly * 

1570 1590 1610 

• • • • 

CTATGAAGTGAAGATGAACCATGACACGGAGGCCTGCAGTGAGCCCAGCCTGCTCTCCAC 

1630 1650 1670 

AGAGATGCTCTCCTACCAGGATGACGAAAATCGGCAACTGACGCTCCCAGAGGAGGACAA 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/6 

InL Code: pR91 12-4.1.1.1 entire clone 

liinge: 1.722 bp 

Typ: DNA Aminosaure 



1690 1710 

GAGGGACATCCGGCAATCTCCGAAGAGGGGTTTCCTCCGCT 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr: 27980/7 

Int Code: pR91 12-10,1.1.1. entire clone 

Unge: 2.049 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

10 30 50 

GAGAACAGCAAGTTTGACTTTGACAATGTTCTGGCAGCCATGATGGCCCTCTTCACCGTC 

GluAanSerLyflPheAflpPheAspAsnValL©\iAlaAlaMGtMetAlaLe\iPheThrVal 

70 90 110 

• ••••• 

TCCACCTTCGAAGGGTGGCCAGAGCTGCTGTACCGCTCCATCGACTCCCACACGGAAGAC 

SerThrPhaGluGlyTrpProGluLeuLeuTyrArgSerlleAspS.erHisThrGluAsp 

130 150 170 

• • • • • • 

AAGGgcCCCATCTACAACTACCGTGTGGAGATCTCCATCTTCTTCATCATCTACATCATC 

LyaGlyProIleTyrAsnTyrArgValGluIloSerllePhePhellelleTyrllella 

190 210 230 

• • » • • • 

ATCATCGCCTTCTTCATGATGAACATCTTCGTGGGCTTCGTCATCGTCACCTTTCAGGAG 

IlelleAlaPhePheMetMetAsnllePheValGlyPheVallleValThrPheGlnGlu 

250 270 290 

• • » • • • 
CAGGGGGAGCAGGAGTACAAGAACTGTGAGCTGGACAAGAACCAGCGACAGTGCGTGGAA 

GlnGlyGluGlnGluTyrLysAsnCysGluLeuAspLysAsnGlnArgGlnCysValGlu 

310 330 350 

• ••••• 
TACGCCCTCAAGGCCCGGCCCCTGCGGAGGTACATcCCCAAGAACCAGCACCAGTACAAA 

TyrAlaLeuLysAlaArgProLeuArgArgTyrlleProLysAsnGlnHisGlnTyrLya 

370 390 410 

• • • • • • 

GTGTGGTACGTGGTCAACTCCACCTACTTCGAGTACCTGATGTTCGTCCTCATCCTGCTC 

ValTrpTyrValValAsnSerThrTyrPheGluTyrLexoMetPheValLeuIleLeuLau 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNn: 27980/7 

Int Code: pR9112-10.M,l. entire clone 

Lfingc: 2.049 bp 

Typ: DNA + Aminosaurc 

430 450 470 

AACACCATCTGCCTGGCCATGCAGCACTACGGCCAGAGCTGCCTGTTCAAAATCGCCATG 
AsnThrlleCyBLeuAlaMetGlnHisTyrGlyGlnSerCysLeiaPheLysIl^aMet 

490 510 530 

AACATCCTCAACATGCTCTTCACTGGCCTCTtCACCGTGGAGATGATCCTGAAGCTCATT 
AsnlleLeuAanMetLeuPheThrGlyLouPheThrValGluMetlleLeuLysLeuIle 

550 570 590 

GCCTTCAAACCCAAGCACTATTTCTGTGATGCATGGAATACATTTGACGCCTTGATTGTT 
AlaPheliysProLysHisTyrPheCyaAspAlaTrpAsnThrPheAspAlalieulleVal 

610 630 650 

• ••••• 
GTGGGTAGCATTGTTGATATAGCAATCACCGAGGTAAACCCAGCTGAACATACCCAATGC 

ValGlySerlleValAspIleAlalleThrGluValAanProAlaGluHisThrGlnCys. 

670 690 710 

TCTCCCTCTATGAAcgcAGAGGAAAACTCCCGCATCTCCATCACCTTCTTCCGCCTGTTC 
SerProSerMetAsnAlaGluGluAsnSerArglleSerlleThrPhePheArgLeuPhe 

730 750 770 

CGGGTCATGCGTCTGGTGAAGCTGCTGAGCCGTGGGGAGGGCATCCGGACGCTGCTGTGG 
ArgValMetArgLeuValLysLeuLeuSerArgGlyGluGlylleArgThrLeuLeuTrp 

790 810 830 

• ••••• 
ACCTTCATCAAGTCCTTCCAGGCCCTGCCCTATGTG6CCCTCCTGATCGTGATGCT6TTC 

ThrPheZleLysSerPheGlnAlaLeuProTyrValAlaLauLeuIleValMetLeuPhe 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/7 

Int Code: pR91 12-10.1.1.1. entire clone 

Langc: 2.049 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

850 870 890 

TTCATCTACOCOGtGATCGGGATGCAOGTGTTTGGGAAAATTGCoCTGAATGatACCACA 

PhelleTyrAlaVallleGlyMetGlnValPheGlyLyslleAlBLeuXanAepThrThr 
910 930 950 

♦ • • * 

GAGAtcAACCGGAACAACAACTTTCXGACCTtccCCCAGGCCGTGCTGCTCCTCTTCAGG 
OlulleAsnArgAsnAsnAsnPheGlnThrPheProGlnAlaValLeuI.euLeuI'heArg 

970 990 1010 

• • * 

TGTGCCACCGGGGAGGCCTGGCAGGACATCATGCTGGCCTGCATGCCAGGCAAGAAGTGT 
CysAlaThrGlyGluAlaTrpGlnAspIleMetLeuAlaCysMetProGlyLysLyaCys 

1030 1050 1070 

gcCCCAGAGTCCGAGCCCAGCAACAGCACGGAGGGTGAAACACCCTGTGGTAGCAGCTTT 
AlaProGluSerGluProSerAsnSerThrGluGlyGluThrProCysGlySerSerPho 

1090 1110 1130 

GCTGTCTTCTACTTCATCAGCTTCTACATGCTCTGTGCCTTCCTGATCATCAACCTCTTT 

AlaValPheTyrPhelleSerPheTyrMetLeuCysAlaPheLeuIlelleAsnLeuPha 

1150 1170 1190 

GTAGCTGTCATCATGGACAACTTTGACTACCTGACAAGGGACTGGTCCATCCTTGGTCCC 
ValAlaVallleMetAapAanPheAspTyrLeuThrArgAspTrpSerlleLouGlyPro 

1210 1230 1250 

CACCACCTG6ATGA6TTTAAAAGAATCTG6GCAGAGTATGACCCTGAAGCCAAGGGTC6T 
HiaHisLeuAapGluPhaLysArglleTrpAlaGluTyrAspProGluAlaLyaGlyArg 



47 



EP 0 507 170 A2 



Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/7 

Int Code: pR91 12-10.1.1.1. entire clone 

Ltagc: 2.049 bp 

Typ: DNA 4 AminosSure 

1270 1290 1310 

• ••••• 

ATCAAACACCTGGATGTGGTGACCCTCCTCCGGCGGATTCAGCCGCCACTAGGTTTTgGG 
IloLysHisLeuAspValValThrLeuLeuArgArglleGlnProProLeuGlyPheGly 

1330 1350 1370 

AAGCTGTGCCCTCACCGCGTGGCTTGCAAACGCCTGGTCTCCATGAACATGCCTCTGAAC 
LysLeuCysProHisArgValAiaCysLyeArgLeuValScrMetAsnMetProLeuAsn 

1390 1410 1430 

• ••••• 

AGCGACGGGACAGTCATGTTCAATGCCACCCTGTTTGCCCTGGTCAGGACGGCCCTGAGG 

SerAspGlyThrValMetPheAsnAlaThrLeuPheAlaLeuValArgThrAlaLeuArg 

1450 1470 1490 

• ••••• 
ATCAAAACAGAAGAGGGACCCANCCCATCAGAGGCCCACCAAGGGgCTGAGGATCCTTTC 

IleLysThrGluGluGlyProXxxProSerGluAlaHisGlnGlyAlaGluAspPrcPhe 

1510 1530 1550 

CGCCCAGCAGGGAACCTAGAACAAGCCAATGAGGAGCTGCGGGCGATCATCAAGAAGATC 
ArgProAlaGlyAsnLeuGluGlnAlaAsnGluGluLeuArgAlallelleLysLyalle 

1570 1590 1610 

TGGAAGCGgACCAGCATGAAGCTGCTGGACCAGGTGGTGCCCCCTGCAGGTGATGATGAG 
TrpLysAxgThrSerMetLysLeuLeuAspGlnValValProProAlaGlyAspAspGlu 

1630 1650 1670 

GTCACC0TTGGCAAGTTCTAC6CCACGTTCCTGATCCAGGAGTACTTCCGGAAGTTCAAG 
ValThrValGlyLyaPheTyrAlaThrPheLeuIleGlnGluTyrPheArgLyaPheLys 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr: 27980/7 

InL Code: pR91 12-10.1.1.1. entirc clone 

Unge: 2.049 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

1690 1710 1730 

AAGCGCAAAGAGCAGGGCCTTGTGGgCAAGCCCTCCCAGAGGAACGCGCTGTCTCTGCAG 

LysArgLysGluGlnGlyLeuValGlyLyaProSerGlnArgAsnAlaLeuSerLeuGln 

1750 1770 1790 

GCTGGCTTGCGCACACTGCATGACATCGGGCCTGAGATCCGACGGGccATCTCTGGAGAT 

Ala61yL«uArgThrLeuHi8A8pIleGlyProGluIleArgArgAlall«SerGlyA8p 

1810 1830 1850 

CTCACCGCTGAGGAGGAGCTGGACAAGGCCATGAAGGAGGCTGTGTCCGCTGCTTCTGAA 

LeuThrAlaGluGluGluLeuAspLysAlaMetLysGlxiAlaValSerAlaAlaSerGlu 

1870 1890 1910 

QATGACATCTTCAGGAGggcCGGTGGCCTGTTCGGCAACCACGTCAGCTACTACCAAAGC 
AspAspllePheArgArgAlaGlyGlyLeuPheGlyAsnHisValSerTyrTyrGlnSer 

1930 1950 1970 

GACGGCCGGAGCGCCTTCCNNNAGACCTTCACCACTCAGCGCCCGCTGCACATCAACAAG 
AapGlyArgSerAlaPheXxxXxxThrPheThrThrGlnArgProLeuHisIleAsnLys 

1990 2010 2030 

GCGGGCAGCAGCCAGGGCGACACTGAGTCGCCATCCCACGAGAAGCTGGTGGACTCCACC 
AlaGlySerSerGlnGlyAspThrGluSerProSerHisGluLysLeuValAspSerThr 

2050 

TTCACCCCGA 
PheThrPro 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/8 

Int. Code: pR9112-12.1.1.1. entire clone 

LMnge: 997 bp 

Typ: DNA + AminosMure 

10 30 50 

• ••••• 

GAACATCGTGTTCACATCCATGTTCTCCATGGAATGCGTGCTgAAGATCATCGCCTTTGGG 
AsnIleValPheTlirSerMetPheSerMetGluCy8ValI.euLysIleIleAlaPheGly 

70 90 110 

GTGctgaaCTATTTCyiGAgATGCCTGNANTGTCtTTAACNNNGTCACtGTGTTGGGAAGT 
ValLeuAsnTyrPheArgAspAlaXxxXxxValPheAsnXacxValThrValLeuGlySer 

130 150 170 

ATTANTGATATTTTAGTAACAGAGATTGCGAANAATTTCATCAACCTCAGNTTNCTCcGC 
IleXxxAspIleLeuValThrGluIleAlaXxxAsnPhelleAsnLeuXxxXxxLeuArg 

190 210 230 

• ••••• 
NTCTTTCGAcgTGNGNGGCTGATCAAGNTcgTCcGNCAGGGCTACACCATCCGCATCCTG 

XxxPheArgArgXxxXxxLeuIleLysXxxValArgGlnGlyTyrThrlleArglleLeu 

250 270 290 

• • • • • * 

CTGTGGACCTTTGTCCAGTCCTTCAAGGCCCTGCCCTACGTGTGTCTGCTCATTGCCATG 

LeuTrpThrPheValGlnSerPheLysAlaLeuProTyrValCysLeuLeuIleAlaMet 

310 330 350 

• • ' • • • • 
CTGTTCTTCATCTACGCCATCATCGGCATGCAGGTGTTTGGGAATATTGCCCTGGATGAT 

Le\iPhePheIleTyrAlaIleIleGlyMetGlnValPheGlyAsnIleAlaLe\iA8pAsp 

370 390 410 

GAOlCCAgCATCAACCgCCACAACAACTTCCGGACGTTTTTGCAAGCCCTG^^ 
AapThrSerZleAsxiArgHisAsnAsnPheArgThrPheLeuGlnAlaLeuMetLeuLeu 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/8 , 

IntCode: pR91 12-12.1.1.1. entire clone 

Unge: 997 bp 

Tjp: DNA + Anunos5ure 

430 450 -«70 

TTC»G(yiGCGCCACgGGG^GGCCTGGC;LcGAGATCATGCTGTCCTGCCT(y.G^^ 
PheArgSerAlaThrGlyGluAlaTrpHisGluIleMetLeuSerCysLeuSerAsnGln 

490 SIO 530 

GCCTGTGAiGAGCAGGCcilATGCCACCGAGTGTGGAAGiGACTTTGCciACTTCTACTTC 

AlaCysAspGluGlnAlaAsnMaThrGluCyBGlySerAflpPheAlaTyrPheTyrPhe 

550 570 590 

GTCTCCTTCATCTTCCTGTGCTCCTTTciGATGTTGAA^CTCTTTGTGGCTGTGATCATG 

ValSerPhellePheLeuCysSerPheLeuMetLeuAsnLeuPheValAlaVallleMet 
610 «30 "° 

gacaattttgagtacctcAcgcgggactcttccatcctAggtcctcaccacttggatgag 

AspAsnPheGluTyrLeuThrArgAspSerSerlleLeuGlyProHisHisLeuAspGlu 

670 650 710 

TTCATCCGGGTCTGGGCTGAATACGACCCGGCTGCGTGTGGGCGCATCAGTTACAATGAC 

Ph«IleArgValTrpAlaGluTyrAspProAlaAlaCyaGlyArgIleSerTyrAsnA8p 

730 750 770 

ATGTTTGAGATGCTGAAACACATGTCCCCGCCTCTGGGGCTGGGGAAGAAATGCCCTGCT 

MetPheGluMetLeuLyflHiaMetSerProProLeuGlyLeuGlyLysLysCysProAla 

790 810 830 

CGAGTTGCTTACAAOCGCCTGGTTCGCATGAACATGCCCATCTCCAACOIGGACATGACT 

ArgValAlaTyrLysArgLouValArgMetAsnMetProlleSerAanGluAspMetThr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/8 

InL code: pR91 12-12.1.1.1. entire clone 

Lfingc: 997 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

850 870 

CCGGACGGCACTGGAGATCAAGCTGGCC 



GTTCACTTCAC6TCCACGCTGATGGCCCTCAT 
ValHi 



sPheThrSerThrLeuMetAlaLeuIleArgThrAlaLeuGluIleLysLeuAla 



910 930 

CCAGCTGGiACAAAGCAGaATCAGTGTG^CGCGGXGTXa^GGAAGGAGATTTCCGTTGTG 

ProAlaGlyThrLysGlnHiaGlnCysAspAlaGluLeuArgLysGluIleSerValVal 

970 990 

TGGGCCAATCTGCCCCAGAAGACTTTGGACTTGCTG 
TrpAlaAsnLeuProGlnLysThrLeuAapLeuLeu 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/9 . 

InuCode: pR91 12-2.1.1 .1. entire clone 

LSngc: 1.471 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

10 ' 30 50 

CCTCTATGAACGCAGAGGAAAACTCCCGCATCTCCATCACCTTCTTCCGCCTGTTCCGGGTC 

SerMetAsnjaaGluGluAsnSerArglleSerlleThrPhePheArgLeuPheArgVal 

70 90 110 

ATGCGTCTGGTGAAGCTGCTGAGCCGTGGGGAGGGCATCCGGACGCTGCTGTGGACCTTC 

MetArgLeuValLysLeuLeuSerArgGlyGluGlylleArgThrLeuLeuTrpThrPhe 
130 150 170 

• * * 

ATCAAGTCCTTCCAGGCCCT6CCCTATGTGGCCCTCCTGATCGTGATGCTGTTCTTCATC 
IleLysSerPheGlnAlaLeuProTyrValAlaLeuLeuIleValMetLeuPhePhelle 

190 210 230 

TACGCGGtGATCGGGATGCAGGTGTTTGGGAAAATTNCCCTGAATGATACCACAGAGATC 
TyrAlaVallleGlyMetGlnValPheGlyLysIleXxxLeuAsnAspThrThrGluIle 

250 270 290 

AACCGGAACAACAACTTTCAGACCTtCCCCCAGGCCGTGCTGCTCCTCTTCAGGTGTGCC 
AsnArgAanAsnAsnPheGlnThrPheProGlnAlaValLeuLeuLeuPheArgCyaAla 

310 330 350 

ACCGGGGAGGCCTGGCAGGACATCATGCTGGCCTGCATGCCAGGCAAGAAGTGTgcCCCA 
ThrGlyGluAlaTrpGlnAspIleMetLeuAlaCysMetProGlyLysLyaCyaAlaPro 

370 3>0 410 

. ... 
GAGTCCGAGCCCA6CAACAGCACGGAGGGTGAAACACCCTGTGGTAGCAGCTTTGCTGTC 

GluSerGluProSerAanSerThrGluGlyGluThrProCyaGlySerSarPheAlaVal 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/9 

InLCbde: pR91I2-2.1.1.1. entire clone 

LSnge: 1.471 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

•430 450 470 

TTCTACTTCATCAGCTTCTACATGCTCTGTGCCTTCCTGATCATCAACCTCTTTGTAGCT 
PheTyrPheHeSerPheTyrMetLeuCysAlaPh©LeuIl«IleA9nLeuPheValAla 

490 510 530 

•••••• 

GTCATCATGGACAACTTTGACTACCTGACAAGGGACTGGTCCATCCTTGGTCCCCACCAC 
VallleMetAspAflnPhftAspTyrLeuThrArgAflpTrpSerlleLeuGlyProHisHis 

550 570 590 

• • • . . 

CTGGATGAGTTTAAAAGAATCTGGGCAGAGTATGACCCTGAAGCCAAGGGTCGTATCAAA 

LeuAspGluPheLysArglleTrpAlaGluTyrAepProGluAlaLysGlyArglleLys 

610 630 650 

CACCTGGATGTGGTGACCCTCCTCCGGCGGATTCAGCCGCCACTAGGTTTTgGGAAGCTG 
HisLeuAspValValThrLeuLeiiArgArglleGlnProProLeuGlyPheGlyLysLeu 

670 690 710 

TGCCCTCACCGCGTGGCTTGCAAACGCCTGGTCTCCATGAACATGCCTCTGAACAGCGAC 
CyaProHisArgValAlaCysLysArgLeuValSerMetAsnMetProLeuAsnSerAsp 

730 750 770 

GGGACAGTCATGTTCAATGCCACCCTGTTTGCCCTGGTCAGGACGGCCCTGAGGATCAAA 
GlyThrValMetPheAsnAlaThrLeuPheAlal/euValArgThrAlaLeuArglleLya 

790 810 830 

ACAGAA6GGAACCTAGAACAAGCCAATGAGGAGCTGCGGGCGATCATCAA6AAGATCTGG 
ThrGluGlyAanLeuGluGlnAlaAanGluGluLeiiArgAlallelleLysLysIleTrp 
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Sequenzprotokoll: 

Scquenz Nr.: 27980/9 

Int. Cbde: pR9 112-2.1.1.1. entire done 

Lfinge: 1.471 bp 

Typ: DNA -i- AminosSure 

850 870 890 

AAGCGGACCAGCAtgAAGCTGCTGGACCAGGTGGTGCCCCCTGCAGGTGATGATGAGGTC 

Ly8ArgThrSorMetLy8LeuI.ouAspGlnValValProProAlaGlyA8pA8pGluVal 

910 930 950 

ACCGTTGGCAAGTTCTACGCCACGTTCCTGATCCAGGAGTACTTCCGGAAGTTCAAGAAO 
ThrValGlyLy8PheTyrAlaThrPhoI.ouIloGlnGluTyrPheArgLy8Ph«I.y8Ly8 

970 990 1010 

CGCAAAGAGCAGGGCCTTGTGGgcAAGCCCTCCCAGAGGAACGCGCTGTCTCTGCAGGCT 

AxgLyaGluGlnGlyLeuValGlyLysProSerGlnArgAsnAlaLeuSerLeuGlnAla 

1030 1050 1070 

GGcTTGCGCACACTGCATGACATCGGGCCTGAGATCCGACGGGCCATCTCTGGAGATCTC 
GlyLeuArgThrLeuHisAspIleGlyProGlulleArgArgAlalleSerGlyAspLeu 

1090 1110 1130 

ACCGCTGAGGAGGAGCTGGACAAGGCCATGAAGGAGGCTGTGTCCGCTGCTTCTGAAGAT 

ThrAlaGluGluGluLouAspLyaAlaMetLysGluAlaValSerAlaAlaSerGlxiAsp 

1150 1170 1190 

GACATCTTCAGGAGGGCCGGTggccTGTTCGGCAACCACGTCAGCTACTACCAAAGCGAC 
AapIlePheArgArgAlaGlyGlyLeuPheGlyAsnHisValSerTyrTyrGlnSerAsp 

1210 1230 1250 

GGCCGGANNGCCTTCcCCCAGACCTTCACCACTCAGCNCCCGCTGCACATCAACAAGGCg 
GlyArgXxxAlaPheProGlnThrPh«ThrThrGlnXxxProLe\iHi8ll«A8nLy8Ala 
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S«queDzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/9 

IntCodc: pR91 12-2.1.1.1. entire clone 

Ltage: 1.471 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

1270 1290 1310 

. • • 

GGOIGC^GCCAGGGCGACACTGAGTCGCCATCCCACGAGAAGCTGGTGGACTCCACCTTC. 
GlySerSerGlnGlyAspThrGluSerProSerHisGluLysLeuValAspSerThrPhe 

1330 1350 1370 

^ , • • 

ACCCCGAGCAGCTACTCGTCCACCGGCTCCAACGCCAACATCAACAACGCCAACAACACC 
ThrProSerSerTyrSerSorThrGlySerAanAIaAsnlleAsnAsnAIaAsnAsnThr 

1390 1410 1430 

GCCCTGGGTCGCCTCCCTCNNCCCGCCGGCTACCCCAGCACAGTCAGCACTGTGGAgcCA 
AlaLeuGlyArgLeuProXxxProAlaGlyTyrProSerThrValSerThrValGluPro 

1450 1470 

♦ • 

CGGGCCCCCCTTGTCCCCTGCCATCCGGG 
ArgAlaProLeuValProCysHisPro 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 entire clone 

LSnge: 2.655 bp 

Typ: DNA-f Aminosaure 

490 510 530 

CAAGAAGCTCATCGATTGGCCGCCATTT6AGTACATGATCCTGGCCACCATCATTGCCAA 
aLysLysLeuIleAspTrpProPzoPheGluTyxMetlleLeuAlaThzllelleAlaAs 

550 570 590 

CTGCATCGTCCTGGCCCTGGAGCAGCATCTTCCTGAGGATGACAAGACCCCCATGTCCcG 

nCysIleValLeuAlaLeuGluGlnHlsLeuProGluAspAspLysThrProMetSerAr 
610 63b" 650 

AA6ACTG6A6AAGACAGAACCTTATTTCATTGGGATCTTTT6CTTT6AAGCTGGGATCAA 
gArgLeuGluLysThrGluProTyrPhelleGlyllePheCysPheGluAlaGlylleLy 

670 690 710 

* • • • • 

AATTGTGGCCCTGGGGTTCATCTTCCATAAGGGCTCTTACCTCCGCAATGGCTGGAATGT 
sIleValAlaLeuGlyPhellePheHisLysGlySerTyrXeuArgAsnGlyTrpAsnVa 

730 750 770 

• ••••• 

CATGGACTTCATCGTGGTcCTCAgTgGCATCCTGGCCACTGCAGGAACCCACTTCAATAC 

IMetAspPhelleValValLeuSerGlylleLeuAlaThrAlaGlyThrHisPheAsnTh 

790 810 830 

TCACGTGGACCTGAGGACCCTCCGGGCTGTGCGTGTCCTGCGGCCTTTGAAGCTCGTGTC 
xHisValAspLeuArgThrLeuArgAlaValArgValLeuArgProLeuLysLeuValSe 

850 870 890 

AGGGATACcTAGCCTGCAGATTGTGTTGAAGTCcATCATGAAGGCCATGGTACCTCTTCT 
rGlylleProSerLeuGlnlleValLeuLysSerlleMetLysAlaMetValProLeuLe 

910 930 950 

GCAGATTGGCCTTCTgCTCTTCTTTgCCATCCTGATGTTTGCTATCATTGGTTTGGAGTT 
uGlnlleGlyLeuLeuLeuPhePheAlalleLeuMetPheAlallelleGlyLeuGlvPh 
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Sequenzprotokoll: 

SequcnzNr.: 27980/10 

Int Code: pRR5-8 

L8i)ge: 2.655 bp 

Typ: DNA > AminosSure 

970 990 1010 

CTACAGTGGCAAGTTACATCGAGCATGCTTCATGAACAATTCAGGTATTCTAGAAGGATT 
eTyrSerGlyLysLeuHisArgAlaCysPheMetAsnAsnSerGlylleLeuGluGlyPh 

1030 1050 1070 

• • • • 

TGACCCCCCTCACCCATGTGGTGTGCAGGGCTGCCCAGCTGGTTATGAATGCAAGGACTG 

eAspProProHisProCysGlyValGlnGlyCysProAlaGlyTyrGluCysLysAspTr 

1090 1110 1130 

GATCGGCCCCAATGATGGGATCACCCAGTTTGATAACATCCTTTTTGCTGTGCTGACTGT 
pIleGlyProAsnAspGlylleThrGlnPheAspAsnlleLeuPheAlaValLeuThrVa 

1150 1170 1190 

CTTCCAGTGCATCACCATGGAAGGGTGGACCACTGTGCT6TACAATACCAATGATGCCTT 
IPheGlnCysIleThrMetGluGlyTrpThrThrValLeuTyrAsnThrAsnAspAlaLe 

1210 1230 1250 

AGGAGCCACCTGGAATTGGCTGTACTTCATCCCCCTCATCATCATTGGATCCTTCTTTGT 
uGlyAlaThrTrpAsnTrpLeuTyrPhelleProLeuIlellelleGlySerPhePheVa 

1270 1290 1310 

TCTCAACCTAGTCCTGGGAGTGCTTTCCGGGGAATTTGCCAAAGAGAGA6AGAGAGTGGA 
ILeuAsnLeuValLeuGlyValLeuSerGlyGluPheAlalysGluArgGluArgValGl 
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Sequenq>rotokoll: 

SequenzNr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 

LSnge: 2.6SS bp 

Typ: DNA ■*■ AininosSare 

1330 1350 1370 

• . • • • • 

GAACCGAAGGGCTTTCATgAAGCTGCGGCGCCAGCAGCAGATTGAGCGTGAGCTGAATGG 
uAsnArgArgAlaPheMetLysLeuArgArgGlnGlnGlnlleGluArgGluLexiAsnGl 

1390 1410 1430 

CTACCGTGCCT6GATAGACAAAGCAGAGGAAGTCATGCTCGCTGAAGAAAATAAAAATGC 
yTyxArgAlaTrpIleAspLysAlaGluGluValMetLeuAlaGluGluAsnLysAsnAl 

1450 1470 1490 

TGGAACATCCGCCTTAGAAGTGCTTCGAAGGGCAACCATCAAGAGGAGCCGGACAGAGGC 
aGIyThrSerAlaLeuGluValLeuArgArgAlaThrlleLysArgSerArgThrGluAl 

1510 1530 1550 

• ••••• 

CATGACTCGAGACTCCAGTGATGAGCACTGTGTTGATATCTCCTCTGTGGGCACACCTCT 

aMetThrArgAspSerSerAspGluHisCysValAspIleSerSerValGlyThrProLe 

1570 1590 1610 

GGCCCGAGCCAGTATCAAAAGTGCAAAGGTAGACGGGGTCTCTTATTTCCGGCACAAGGA 
uAlaArgAlaSerlleLysSerAIaLysValAspGlyValSerTyrPheArgKisLysGl 

1630 1650 1670 

AAGGCTTCTGCGCATCTCCATTCGCCACATGGTTAAATCCCAGGTGTTTTACTGGATTGT 
uArgLeuLexiArglleSerlleArgHisMetvalLysSerGlnValPheTyrTrpIleVa 

1690 1710 1730 

GCTGAGCCTTGTGGCACTCAACACTGCCTGT6TGGCCATTGTCCAT»CA^ 
ILeuSerLeuValAlaLeuAsnThrAlaCysValAlalleValHisHisAsnGlnProGl 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/10 

Int Code: pRR5*8 

LSnge: 2.655 bp 

Typ: DNA Aminos&ire 

1750 1770 1790 

«••••• 

GTGGCTCACCCACCTCCTCTACTATGCAGAATTTCTGTTTCTGGGACTCTTCCTCTTGGA 

DTrpLeuThrHisLeuLeuTyrTyrAlaGluPheLeuPheLeuGIyLeuPheLeuLeuGl 

1810 ~1830 1850 

GATGTCCCTGAAGATGTATGGCATGGGGCCTCGCCTTTATTTTCACTCTTCATTCAACTG 
uMetSerLeuLysMetTyrGlyMetGlyPzoArgLeuTyrPheHisSerSerPheAsnCy 

1870 1B90 1910 

CTTTGATTTTGGGGTCACAGTGGGCAGTATCTTTGAAGTGGTCTGGGCAATCTTCAGACC 
sPheAspPheGlyValThrValGlySerllePheGluValValTrpAlallePheArgPr 

1930 1950 1970 

TGGTACGTCTTTTGGAATCAGTGTCTTGCGAGCCCTCCGGCTTCTAAGAATATTTAAAAT 
oGlyThrSerPheGlylleSerValLeuArgAlaLeuArgLeuLeuArgllePheLysIl 

1990 2010 2030 

AACCAAGTATTGGGCTTCCCTACGGAATTTGGTGGTCTCCTTGATGAGCTCAATGAAGTC 
eThrLysTyrTrpAlaSerLeuArgAsnLeuValValSerLeuMetSerSerHetLysSe 

2050 2070 2090 

• • • . • • 

TATCATCAGTTTGCTTTTCCTCCTCTTCCTCTTCATCGTTGTCTTTGCTCTCCTAGGAAT 

rllelleSerleuLeuPheLeuLeuPheLeuPhelleValValPheAlaLeuLeuGlyMe 

2110 2130 2150 

GCAGTTATTTGGAGGCAGGTTTAACTTTAAT6ATGG6ACTCCTTCGGCAAATTTTGATAC 
tGlnLeuPheGlyGlyArgPheAsnPheAsnAspGlyThrProSerAlaAsnPheAspTh 
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Sequenzprotokolk 

SequenzNr: 27980/10 

Int Code: pRR5-8 

Unge: 2.6SS bp 

Typ: DNA + AminosSuie 

2170 2190 2210 

CTTCCCTGCAGCCATCATGACTGTGTTCCAGATCCTGACGGGTGAGGACTGGAATGAGGT 
rPheProAlaAlalleMetThrValPheGlnlleLeuThrGlyGluAspTrpAsnGluVa 

2230 ' 2250 2270 

• • • • • 

GATGTACAATGGGATCCGCTCCCAGGGTGGG6TCAGCTCAGGCATGTG6TCTGCCATCTA 

IMetTyxAsnGlylleArgSerGlnGlyGlyValSerSerGlyMetTrpSerAlalleTy 

2290 2310 2330 

CTTCATTGTGCTCACCTTGTTTGGCAACTACACGCTACTGAATGTGTTCTTGGCTATCGC 
rPhelleValLeuThrLeuPheClyAsnTyrThrLeuLeuAsnValPheLeuAlalleAl 

2350 2370 2390 

TGTGGATAATCTCGCCAACGCCCAGGAACTGACCAAGGATGAACAGGAGGAAGAAGAGGC 
BValAspAsnLeuAlaAsnAlaGlnGluLeuThrLysAspGluGlrGluGluGluGluAl 

2410 2430 2450 

CTTCAACCAGAAACATGCACTGCAGAAGGCCAAGGAGGTCAGCCCGATGTCTGCACCC^ 
aPheAsnGlnLysHisAlaLeuGlnLysAlaLysGluValSerProMetSerAlaProAs 

2470 2490 2510 

CATGCCTTCGATCGAAAGAGACA6AAGGAGAAGACACCACATGTCGATGTGGGAGCCACG 
nMetProSerlleGluArgAspArgAxgArgArgHisHisMetSerMetTrpGluProAr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/10 

InL Code: pRRS-8 

Lfinge: 2.655 bp 

Typ: DNA + Aminosaurc 

2530 2550 2570 

CA6CA6CCACCTGAGGGA6CG6AG6C6CC6GCACCACAT6TCC6T6T6GGAGCAGC6TAC 
gSerSerHisLeuArgGluArgArgArgArgHisHisMetSerValTrpGluGlnAxgTh 

2590 2610 2630 

CAGCCA6CTGAG6AAGCACAT6CAGATGTCCAGCCAGGAGGCCCTCAACAGAGA6GAG6C 
rSerGInleuArgLysHisMetGlnMetSexSerGlnGluAlaLeuAsnArgGluGluAl 

2650 
GCCGACCATGAGCCC 
aFroThrMetSer 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosfiure 



10 30 50 

• ••••• 
TCC6CCTCTCGGGTTCA66CAATTCTCCT6CCTCAGCCTCCCGA6TAGCT66GACTATA6 

70 90 110 

6TGCTCACCACCATGCCT6GCTGATTTTTGTATTTTTA6TAGAGACAG6GTCTCCTCAT6 

130 150 170 

TTGGCCAGGTTGGTCTGAAATTCCTGACCTCAGGTGCTCCACCCACCTTGGCcTCCCAAA 

190 210 230 

• ••••• 
GTCCTGGGATTACAGGCGTGAGTCACTGCACTGGCTTTTTTTTTTTTTTTAAGACAGAGT 

250 270 290 

• • • • • • 
TTTGCTTATGCGGAGGAGAAGTCCCCTTTGGACGTGCTGAAGAGAGCGGCCACCAAGAAG 

GluGluLysSerProLeuAspValLeuLysArgAlaAlaThrLysLys 

310 330 350 

AGCAGAAATGACCTGATCCACGCAGAGGAGGGAGA6GACCGGTTTGCAGATCTCTGTGCT 
SerArgAsnAspLeuIleHisAlaGluGluGlyGluAspArgPheAlaAspLeuCysAla 

370 390 410 

gttggatcccccttcgcccgcgccagcctcaagagcgggaagacAgagagctcgtcatac 

ValGlySerProPheAlaArgAlaSerLeuZiysSerGlyLysThrGluSerSerSerTyr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Unge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5 . 3 • 3 . 1 ^ cont • 

430 450 470 

• « • • • • 
TTCCGGAGGAAGGAGAAGATGTTCC66TTTTTTATCCGGC6CATGGT6AAGGCTCAGAGC 

PheAr gArgLy 8 Gl uliy sMet PheAr gPhePhe I leAr gAr gMet Va 1 Ly 8 Al aGln Ser 

490 510 530 

TTCTACTGGGTGGTGCTGTGCGTGGTGGCCCTGAACACACTGTGTGTGGCCATGGTGCAT 
PheTyrTrpValValLeuCysValValAlaLexiAsnThrLeuCysValAlaMetValHis 

550 570 590 

■ ■ « • • • 

TACAACCAGCCGCGGCGGCTTACCACGACCCTGTATTTTGCAGAGTTTGTTTTCCTGGGT 

Ty r As nGlnP r o Ar gAr gLeuThr Thr Thr LeuTy rPheAl aG luPheVa IPheLeuGly 

610 630 650 

CTCTTCCTCACAGAGATGTCCCTGAAGATGTATGGCCTGGGGCCCAGAAGCTACTTCCGG 
LeuPheLeuThrGliiMetSerLeuLysMetTyrGlyLeuGlyProArgSerTyrPheArg 

670 690 710 

TCCTCCTTCAACTGCTTCGACTTTGGGGTCATCGTGGGGAGCGTCTTTGAAGTGGTCTGG 
SerSerPheAsnCysPheAspPheGlyVallleValGlySerValPheGluValValTrp 

730 750 770 

GCGGCCATCAAGCCGGGAAGCTCCTTTGGGATCAGTGTGCTgCgGGCCCTCCGCCTGCTG 
AlsLMalleLysProGlySerSerPheGlylloSerValLeiiArgAlaLetiArgLeuLeu 

790 810 830 

• ••••• 
AGGATCTTCAAAGTCACGAAGTACTGGAGCTCCCTGCGGAACCTGGTGGTGTCCCTGCTG 

ArgXlePheLydValThrLysTyrTrpSerSerLexiArgAsnLeuValValSerLeuLeu 
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SequenzprotokoH: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14-5.3.3. 1 , entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5.3.3.1, cont. 

850 870 890 

« • • • • • 

AACTCCATGAAGTCCATCATCAGCCTGCTCTTCTTGCTCTTCCTGTTCATTGTGGTCTTC 
AsnSerMetLysSerllelleSorLeuLeuPheLeuLouPheLeuPhelloValValPbe 

910 930 950 

• ••••• 
GCCCTGCTGGGGATGCAGCTGTTTGGGGGACAGTTCAACTTCCAGGATGAGACTCCCACA 

AlaLeuLeuGlyMetGlnLeuPheGlyGlyGlnPheAsnPheGlnAspGluThrProThr 

970 990 1010 

• • , • • • 
ACCAACTTCGACACCTTCCCTGCCGCCATCCTCACTGTCTTCCAGATCCTGACGGGAGAG 

ThrAsnPheAspThrPheProAlaAlalleLeuThrValPheGlnlleLeuThrGlyGlu 

1030 1050 1070 

GACTGGAATGCAGTGATGTATCACGGGATCGAATCGCAAGGCGGCGTCAGCAAAGGCATG 
AspTrpAsnAlaValMetTyrHisGlylleGluSerGlnGlyGlyValSerliysGlyMet 

1090 1110 1130 

• • « « • • 
TTCTCGTCCTTtTACTTCATTGTCCTGACACTGTTCGGAAACTACACTCTGCTGAAtGTC 

PheSerSerPheTyrPhelleValLeuThrLeuPheGlyAsnTyrThrLeuLeuAsnVal 

1150 1170 1190 

• • • • • • 
TTTCTGGCCATCGCTGTGGACAACCTGGCCAACGCCCAAGAGCTGACCAAGGATGAAGA6 

PheLexiAlalleAlaValAspAsnLeuAlaAsnAlaGlnGluIieuThrLysAspGluGlu 

1210 1230 1250 

GAGATGGAAGAAGCAGCCAATOIGAAGCTTGCTCTGCAAAAGGCCAA^ 
GluMetGluGluAlaAlaAsnGlnLyaLeuAlaLeuGlnLysAlaLysGluValAlaGlu 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3. 1 , entire clone 

Ltage: 6232 bp 

Typ: DNA -f Aminosfiure 

pR14-5 • 3 • 3 . 1 , cont • 

1270 1290 1310 

GTCAGCCCCATGTCTGCCGCGAACATCTCC^TCGCCGCGCAGCAGAACTCGGCC^ 
ValSerProMetSerAlaAlaAsnlleSerlleAlaAlaGlnGlnAsnSerAlaLysAla 

1330 1350 1370 

• ••••• 
CGCTCGGTGTGGGAGCAGCGGGCCAGCCA^TACGGCTGCAGAACCTGCGGGCCAGCTGC 

ArgSerValTrpGluGlnArgAlaSerGlnLeuArgLeuGlnAsnLeiiArgAlaSerCys 

1390 1410 1430 

• ••••• 
GAGGCGCTGTACAGCGAGATGGACCCCGAGgAGCGGCTGCGCTTCGCCACTACGCGCCAC 

GluAlaLeuTyrSerGluMetAspProGluGlxiArgLeuArgPheAlaThrThrArgHis 

1450 1470 1490 

• ••••• 
CTGCGGCCCGACATGAAGACGCACCTGGACCGGCCGCTGGTGGTGGAGCTGGGCCGCGAC 

LeuArgProAspMetLysThrHisLeviAspArgProLeuValValGluLeuGlyArgAsp 

1510 1530 1550 

GGcGCGCGGGGGCCCGTGGGAGGCAAAGCCCGACCTGAGGCTGCGGAGGCCCCCGAGGGC 
GlyAl aArgGlyP r oVa IGl yGlyLy sAl aAr gP r oGluAlaAlaGluAl aP r oGluGly 

1570 1590 1610 

• • ' • • • • 
6TCGACCCXCCGCGCAGGCACCACCGGCACCGCGACAAGGACAAGACCCCCGCGGCGGGG 

ValAsx^roProArgArgHisHisArgRisArgAspLyaAspIiysThrProAlaAlaGly 

1630 1650 1670 

GACCAGGACCGAGCAGAGGCCCCGAAGGCGGAGAGCGGGGAGCCCGGTGCCCGGGAGGAG 
AapGlnAspArgAlaGlxiAlaProLydAlaGluSerGlyGluProGlyAlaArgGluGlu 
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Sequenzprotokoll: 

ScquenzNr.: 27980/11 

InLCode: pR14.5.3.3.1. entire clone 

Lange: 6232 bp , 

Typ: DNA + AnunosSure 

PR14.5.3.3.1, oont. 

1690 1710 1730 

CGGCCGCGGCCCGACCGCAGCCACAGCAAGGAGGCCGCGGGGCCCCCGGAGGCGCGGAGC 
ArgProArgProAdpArgSerHisSerLysGlxaAlaAlaGlyProProGluAlaArgSer 

1750 1770 1790 

GAGCGCGGCCGAGGCCCAGGCCCCGAGGGCGGCCGGCGGCACCACCGGCGCGGCTCCCCG 
GlxiArgGlyArgGlyProGlyProGluGlyGlyArgArgHisHisArgArgGlySerPro 

1810 1830 1850 

• ■ • • ♦ » 
GAGGAGGCGGCCGAGCGGGAGCCCCGACGCCACCGCGCGCACCGGCACCAGGATCCGAGC 

GluGliiAlaAlaGlxiArgGluProArgArgHisArgAlaifisArgHisGlnAspProSer 

1870 1890 1910 

* • . - , , 

AAGGAGTGCGCCGGCGCCAAGGGCGAGCGGcGcGCGCGGCACCGCGGCGGCCCCCGAGCG 

LyaGluCysAlaGlyAlaLysGlyGluArgArgAlaArgHisArgGlyGlyProArgAla 

1930 1950 1970 

GGGCCCCGGGAGGCGGAGAGCGGGGAGGAGCCGGCGCGGCGGCACCGGGCCCGGCACAAG 
GlyProArgGluAlaGluSerGlyGluGluProAlaArgArgHisArgAlaArgHisLys 

1990 2010 2030 

GCGCAGCCTGCTCACGAGGCTGTGGAGAAGGAGACCACgGAGAAGGAGGCCACGGAGAAG 
AlaGlnProAlaHiaGluAlaValGluLysGluThrThrGluLysGliiAlaThrGluLys 

2050 2070 2090 

GAGGCTGAGATAGTGGAAGCCGACAAGGAAAAGGAGCTCCGGAACCACCAGCCCCGGGAG 
GluAlaGluIleValGluAlaAepLysGluLysGluLeuArgAsnHiaGlnProArgGlu 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14.5.3.3. 1 , entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaurc 

pR14- . 5 . 3 • 3 . 1/ cont . 

2110 2130 2150 

• ••••« 
CCACACT6TGACCTGGAGACCAGTGGGACTGTGACTGT6GGTCCCATGCACACACTGCCC 

ProHisCysAspLeuGluThrSerGlyThrValThrValGlyProMetHisThrLeuPro 

2170 2190 2210 

• ••••• 
AGCACCTGTCTCCAGAAGGTGGAGGAACAGCCAGAGGATGCAGACyUlTCAGCGGAACGTC 

SerThrCysLeuGlnLysValGluGluGlnProGluAspAleJlspAsnGlnArgAsnVal 

2230 2250 2270 

ACTCGCATGGGCAGTO^GCCCCCAGACCCGAACyiCTATTGTACATATCCa^G^ 
ThrArgMetGlySerGlnProProAapProAsnThrlleValHisIleProValMetlieu 

^ 

2290 2310 2330 

• * * « • • 

ACGGGCCCTCTTGGGGAAGCCACGGTCGTTCCCAGTGGTAACGTGGACCTGGAAAGCCAA 
ThrGlyProLeuGlyGluAlaThrValValProSerGlyAsnValAspLeuGluSerGln 

2350 2370 2390 

GCAGAGGGGAAGAAGGAGGTGGAAGCGGATGACGTGATGAGGAGCGGCCCCCGGCCTATC 
AlaGluGlyLysLysGluValGluAlaAspAspValMetArgSerGlyProArgProIle 

2410 2430 2450 

• •••«• 
GTCCCATACAGCTCCATGTTCTGTTTAAGCCCCACCAACCTGcTCCGCCGCTTCTGCCAC 

ValProTyrSerSerMetPheCysLeuSerProThrAsnLeuLeviArgArgPheCysHis 

2470 2490 2510 

TACATCGTGACCATGAGGTACTTCGAGGTGGTCATTCTCGTGGTCATCGCCTTGAGCAGC 
TyrlleValThrMetArgTyrPheGluValVallleLeuValVallleAlaLeuSerSer 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Lange: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5.3.3.1, cont. 

2530 2550 2570 

• • • • • • 

ATCGCCCTGGCTGCTGAGGAcCCy^GTGCGCACAGACTCGCCCAGGAACAAcGCTCTGAaA 
IleAlaLeuAlaAlaGluAspProValArgThrAspSerProArgAsnAsnAlaLeuLys 

2590 2610 2630 

TACCTGGAtTACATTTTCACTGGTGTCTTTACCTTTGAGATGGTGATAAAGATGATCGAC 
Ty rLexaAspTy r I lePheThrGly ValPheThrPheGliiMetVal I leLy sMet 1 1 eAsp 

2650 2670 2690 

TTGGGACTGCTGCTTCACCCTGGAGCCTATTTCCGGGACTTGTGGAACATTCTGGACTTC 
LeuGlyLeuIieuLeuHisProGlyAlaTyrPheArgAspLeuTrpAsnlleLeuAspPhe 

2710 2730 2750 

ATTGTGGTCAGTGGCGcCCTGGTGGCGTTTGCtTTCTCAGGATCCAAAGGGaAAGACATC 
IleValValSerGlyAlaLeuValAlaPheAlaPheSerGlySerLysGlyLysAsplle 

2770 2790 2810 

AATACCATCAAGTCTCTGAGAGTCCTTCGTGTcCTGCGGCCCCTCAAGACCATCAAACGG 
AsnThrlleLysSerLeuArgValLeuArgValLeuArgProLeuLysThrlleLysArg 

2830 2850 2870 

• • • ■ • • 
CTGCCCAAGCTCAAGGCTGTGTTTGACTGTGTGGTGAACTCCCTGAAGAATGTCCTCAAC 

LeuProLysLeuLysAlaValPheAspCysyalValAsnSerLeuLysAsnValLeuAsn 

2890 2910 2930 

• * * « » • 
ATCTTGATTGTCTACATGCTCTTCATGTTCATATTTGCCGTCATTGCGGTGCAGCTCTTC 

IleLeuIleValTyrMetLexiPheMetPhellePheAIaValXleAlaValGlnLeuPhe 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 ^ 

InL Code: pR14-5.3.3.1, enure clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + AimnosSure 

pR14-5,3,3.1, cont. 

2950 2970 2990 

• • • ' • • • 
AAAGGGAAGTTTTTCTACTGCACAGATGAATCCAA6GAGCTGGAGA6GGACTGCAG66GT 

LysGlyLysPhePheTyrCysThrAspGluSerLysGluLeuGluArgAspCysArgGly 

3010 3030 3050 

«•••*• 
CAGTATTTGGATTATGAGAAGGAGGAAGTGGAAGCTCAGCCCAGGCAGTGGAAGAAATAC 

GlnTyrLeuAspTyrGluIiysGluGluValGluAlaGlnProArgGlnTrpLysIiysTyr 

3070 3090 3110 

• •••«• 
GACTTTCACTACGACAATGTGCTCTGGGCTCTGCTGACGCTGTTCACAGTGTCCACGGGA 

AspPheHisTyrAspAsnValLeuTrpAlaLeuLeuThrLeuPheThrValSerThrGly 

3130 3150 3170 

• • • • • « 
GAAGGCTGGCCCATGGTGCTGAAACACTCCGTGGATGCCACCTATGAGGAGCAGGGTCCA 

GluGlyTrpProMetValLeuLysHisSerValAspAlaThrTyrGluGluGlnGlyPro 

3190 3210 3230 

AGCCCTGGGTACCGCATGGAGCTGTCCATCTTCTACGTGGTCTACTTTGTGGTCTTTCCC 
SerProGlyTyrArgMetGluIieuSerllePheTyrValValTyrPheValValPhePro 

3250 3270 3290 

TTCTTCTTCGTCAACATCTTTGTGGCTTTGATCATCATCACCTTCCAGGAGCAGGGGGAC 
PhePhePheValAsnllePheValAlalieuIlellelleThrPheGlnGluGlnGlyAsp 

3310 3330 3350 

• •••*« 
AAGGTGATGTCTGAATGCAGCCTGGAGAAGAACGAGAGGGCTTGCATTGACTTCGCCATC 

LysValMetSerGluCyaSerLeuGluLysAsnGluArgAlaCyalleAspPheAlalle 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNn: 27980/11 

InL Code: pR14-5.33.1, entire clone 

Unge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5,3.3, 1, cont . 

3370 3390 3410 

• , • • • • 
AGCGCCJUUlCCCCTGACACGGTACATGCCCCyUUU^CCGGCAGTCGTTCCAGTATAA 

SerAlaLysProLeuThrArgTyrMetProGlnAsnArgGlnSerPheGlnTyrLysThr 

3430 3450 3470 

« • • • • • 

TGGACATTTGTGGTCTCCCCGCCCTTTGAATACTTCATCATGGCCATGATaGCCCTCAAC 

TrpThrPheValValSerProProPheGluTyrPhelleMetAlaMetlleAlaLeuAsn 

3490 3510 3530 

• • • • • • 
ACTGTGGTgCTgATgATGAAGTTCTATGATGCACCCTATGAGTACgAGCTGATGCTGAAA 

ThrValValLexiMetMetLysPheTyrAspAlaProTyrGluTyrGluLeuMetLeuLys 

3550 3570 3590 

• • • • • • 
TGCCTGAACATCGTGTTCACATCCATGTTCTCCATGGAATGCGTGCTGAAGATCATCGCC 

CysLeiiAsnlleValPheThrSerMetPheSerMetGluCysValLeuLysIlelleAla 

3610 3630 3650 

• « • • • • 
TTTgGGGTGCTGAACTATTTCAGAGATGCCTGGAATGTCTTTGACTTTGTCACTGTGTTg 

PheGlyValLeviAanTyrPheArgAspAlaTrpAsnValPheAspPheValThrValLeu 

3670 3690 3710 

• * « • « • 
GGAAGTATTACTGATATTTTAGTAACAGAGATtGCGGAAACGAACAATTTCATCAACCTC 

Gly Sari leThrAspI lel«euValThr61uI leAlaGluThrAsnAanPhel leAsnLeu 

3730 3750 3770 

• • • • • • 
AGCTTCCTCCGcCTCTTTCGAGCTGNGCGGCTGATCAAGCTGCTCcGGCAGGGCTACACC 

SerPheLeuArgLeuPheArgAlaXxxArgLeuIleLysLeuIfeuArgGlnGlyTyrThr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pRl 4-5.3.3 J, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14-5,3.3.1, cont. 

3790 3810 3830 

atccgcatcctgctgtggacctttgtc<»gtccttcaaggccctgccx:tacg^^ 

IleArglleLeuLeuTrpThrPheValGlnSerPheLysAlalteuProTyrValCysLeu 

3850 3870 3890 

• • • . . 
CTCATTGCCATGCTGTTCTTCATCTACGCCATCATCGGCATGCAGGTGTTTGGGAATATT 

LeuXleAlaMetLeuPhePhelleTyrAlalloIleGlyMotGlnValPheGlyAsnlle 

3910 3930 3950 

* • • • • 
GCCCTGGATGATGACACCAGCATCAACCGCCACAACAACTTCCGGACGTTTTTGCAAGCC 

AlaLeuAspAspAspThrSerlleAsnArgHisAsnAsnPheArgThrPheLeuGlnAla 

3970 3990 4OIO 

CTGATgCTGCTGTTCAGGAGCGCCACGGGGGAGGCCTGGCACGAGATCATGCTGTCCTGC 
LeuMetLeuLeuPheArgSerAlaThrGlyGltiAlaTrpHisGlulleMotLeuSerCys 

4030 4050 4070 

CTGAGCAACCAGGCCTGTGATGAGCAGGCOIATGCCACCGAGTGTGGAAGTGACTTTGCC 
LeuSerAsnGlnAlaCysAspGluGlnAlaAanAlaThrGluCysGlySerAspPheAla 

4090 4110 4130 

TACTTCTACTTCGTCTCCTTCATCTTCCTGTGCTCCTTtCTGATGTTGAACCTCTTTGTG 
TyrPheTyrPheValSerPhellePheLeuCysSerPhoLouMotLeuAsnLouPheVal 

4150 4170 4190 

GCtGTGATCATGGACAATTTTGAGTACCTCACGC»GGACTCTTCCATCCTA6GTcCTCAC 
AlaVallleMetAapAsnPheGluTyrLeuThrArgAspSerSerlleLeuGlyProHia 
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Sequenzprotokoil: 

SequenzNr.: 27980/11 

Inu Code: pR14-5.3.3.1. entire clone 

Unge: 6232 bp 

Typ: DNA + AnunosSure 

pR14-5.3.3. 1, cont. 

4210 4230 4250 

• • « * • • 

CACTTGGATGAGTTCATCCGGGTCTgGGCTGAATACGACCCGGctGcGTGTGGGCGCATC 
HisXieioAspGluPhelleArgValTrpAlaGluTyrAspProAlaAlaCysGlyArglle 

4270 4290 4310 

AGTTACAATGACATGTTTGAGATGCTGAAACACATGTCCCCGCCTCTGGGGCTGGGGAAG 
SerTyrAsnAspMetPheGlioMetLeuLysHisMetSerProProLeuGlyLeuGlyLys 

4330 4350 4370 

« • • • • • 

AAATGCCCTGCTCGAGTTGCTTACAAGCGCCTGGTTCGCATGAACATGCCCATCTCCAAC 

LysCysProAlaArgValAlaTyrLysArgLeuValArgMetAsnMetProIleSerAsn 

4390 4410 4430 

GAGGACATGACTGTTCACTTCACGTCCACGCTGATGGCCCTCATCCGGACGGCACTGGAG 
GluAspMetThrValHisPheThrSerThrLeviMetAlaLeuIleArgThrAlalieuGlu 

4450 4470 4490 

• ■ • • • « 

ATCAAGCTGGCCCCAGCTGGGACAAAGCAGCATCAGTGTGACGCGGAGTTGAGGAAGGAG 

IleliysLeuAlaProAlaGlyThrLysGlnHisGlnCydAspAlaGluLeiiArgLysGlu 

4510 4530 4550 

ATTTCCGTTGTGTGGGCCAATCTGCCCCAGAAGACTTTGGACTTGCTGGTACCACCXGAT 
IleSerValValTrpAlaAsnlfeuProGlnLysThrLeuAspLeuLeuValProProHis 

4570 4590 4610 

AAGCCTGATGAGATGACAGTGG6GAAGGTTTATGCAGCTCTGATGATATTTGACTTCTAC 
Ly sPr oAapGluMet ThrValGlyLysValTy rAlaAlaLeuMet I lePheAspPheTyr 
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Sequenzprotokoll: 

ScquenzNr: 27980/11 

IntCode: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 hp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5. 3,3.1/ cont, 

4630 4650 4670 

AAGCAGAACJUUUlCCACaiGAGACCAGATGCAGCAGGCT^^ 

LysGlnAsnLysThrThrArgAspGlnMetGlnGlnAlaProGlyGlyLeuSerGlnMet 

4690 4710 4730 

• • • • • « 

GGTCCTGTGTCCCTGTTCCACCCTCTGAAGGCCACCCTGGAGCAGACACAGCCGGCTGTg 

GlyProValSerLeuPheHisProLeuLyaAlaThrLeuGluGlnThrGlnProAlaVal 

4750 4770 4790 

• « • • • • 
CTCCGAGGAGCCCGGGTTTTcCTTCGACAGAAGAGTTCCACCTCCCTCAGCAATGGCGGG 

LeuArgGlyAlaArgValPheLeuA^gGlnLysSerSerThrSerLeuSerAsnGlyGly 

4810 4830 4850 

GCCATACAAAACCAAGAGAGTGGCATCAaAGAGTCTGTCTCCTGGGGCACTCAAAGGACC 
AlalleGlnAsnGlnGluSerGlylleLysGIuSerValSerTrpGlyThrGlnArgThr 

4870 4890 4910 

CAGGATGCACCCCATGAGGCCAGGCCACCCCTGGAGCGTGGCCACTCCACAGAGATCCCT 
GlxiAspAlaProHisGluAleJUcgProProLeuGluArgGlyHisSerThrGluIlePro 

4930 4950 4970 

• • • • « • 
GTGGGGCGGTCAGGAGCACTGGCTGTGGACGTTCAGATGCAGAGCATAACCCGGAGGGGC 

ValGlyArgSerGlyAlaLeuAlaValAspValGlnMetGlnSerlleThrArgArgGly 

4990 5010 5030 

CCTGATGGGGAGCCCCAGCCTGGGCTGGAGAGCCAGGGTCGAGCGGCCTCCATGCCCCGC 
ProAspGlyGluProGlnProGlyLeuGluSerGlnGlyArgAlaAlaSerMetProArg 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Lange: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14*-5 .3.3.1, cont . 

5050 5070 5090 

CTTGCGGCCGAGACTCAGCCCGTCACAGATGCCAGCCCCATGAAGCGCTCCATCTCXAOT 
LeuAlaAlaGluThrGlnProValThrAspAlaSerProMetLysArgSerlleSerThr 

5H0 5130 5150 

CTGGCCCAGCGGCCCCGTGGGACTCATCTTTGCAGCACCACCCCGGACCGCCCACCCCCT 
LeuAlaGlnArgProArgGlyThrHisLeuCysSerThrThrProAspArgProProPro 

5170 5190 5210 

*••••• 

AGCCAGGCGTCGTCGCACCACCACCACCACCGCTGCCACCGCCGCAGGGACAGGAAGCAG 

SerGlnAlaSerSerHisHisHisHisHisArgCysHisArgArgArgAspArgLysGln 

5230 5250 5270 

AGGTCCCTGGAGAAGGGGCCCAGCCTGTCTGCCGATATGGATGGCGCACCAAGCAGTGCT 
ArgSerLeuGluLysGlyProSerLouSorAlaAspMetAspGlyAlaProSerSerAla 

5290 5310 5330 

• ••••• 

GTGGGGCCGGGGCTGCCCCCGGGAGAGGGGCCTACAGGCTGCCGGCGGGAACGAGAGCGC 

ValGlyProGlyLeuProProGlyGluGlyProThrGlyCysArgArgGlvArgGliiArg 

5350 5370 5390 

«••*•• 
CGGCAGGAGCGGGGCCGGTCCCAGGAGCGGAGGGAGCCCTCATCCTCCTCCTCGGAGAA6 

ArgGlnGluArgGlyArgSerGlnGluArgArgGlnProSerSerSerSerSerGluLys 

5410 5430 5450 

CAGCGCTTCTACTCCTGCGACCGCTTTGGGGGCCGTGAGCCCCCGAAGCCCAAGCCCTCC 
GlnArgPheTyrSerCysAspArgPheGlyGlyArgGluProProLysProLysProSer 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Unge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14-5.3.3.1, cont. 

5470 5490 5510 

CTCyVGCAGCCACCCAACGTCGCCAACAGCTGGCCAGGAGCCGGGACCCCACC^ 
LeuSerSerHisProThrSerProThrAlaGlyGlnGliiProGlyProHisProGlnGly 

5530 5550 5570 

AGTGGTTCCGTGAATGGGAGCCCCTTGCTGTCAACATCTTOTGCXAGCAC^ 
SerGlySerValAsnGlySerProLeuLeuSerThrSerGlyAlaSerThrProGlyArg 

5590 5610 5630 

GGTGGGCGGAGGCAGCTCCCCCAGACGCCCCTGACTCCCCGCCCCAGCATCACCTACAAG 
GlyGlyArgArgGlnLeuProGlnThrProLeuThrProArgProSerlleThrTyrLys 

5650 5670 5690 

ACGGCCAACTCCTCACCCATCCACTTCGCCGGGGCTCAGACCAGCCTCCCTGCCTTCTCC 
ThrAlaAsnSerSerProIleHisPheAlaGlyAlaGlnThrSerLeuProAlaPheSer 

5710 5730 5750 

CCAGGCCGGCTCAGCCGTGGGCTTTCCGAACAOU^CGCCCTGCTGCAGAGAGACCCCC 
ProGlyArgLeuSerArgGlyLeuSerGluHisAsnAlaLeuLeuGlnArgAspProLeu 

5770 5790 5810 

AGCCAGCCCCTGGCCCCTGGCTCTCGAATTGGCTCTGACCCTTACCTGGGGCAGc^^ 
SerGlnProLoiiAlaProGlySorArglleGlySerAspProTyrlfeuGlyGlnArgLeu 

5830 5850 5870 

GACAGTGAGGCCTCTGTCCACGCCCTGCCTGAGGACACGCTCACTTTCGAGGAG6CTGTG 
AspSarGluAlaSerValHisAlaLeiiProGluAapThrLeuThrPheGluGltiAlaVal 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosfiure 



PR14-5.3.3.1, cont. 

S890 5910 5930 

GCCACauiCTCGGGCCGCTCCTC(»GGACTTCCTACGTGTCCTCCCTGACX;^ 
AlaThrAsnSerGlyArgSerSerArgThrSerTyrValSerSerLeuThrSerGlnSer 

5950 5970 5990 

CACCCTCTCCGCCGCGTGCCCAACGGTTACCACTGCACCCTGGGACTCAGCT 
HisProLexiArgArgValProAsnGlyTyrHisCysThrLeuGlyLeuSerSerGlyGly 

6010 6030 6050 

CGAGCACGGCACAGCTACCACCACCCTGACCJAGACCACTGGTGCl^GCTGCACCGTGA^ 
ArgAl aArgHi s Ser Ty rHi sHi sP roAspGlnAspHisTrpCysEnd 

6070 6090 6110 

CGCTCAGACGCCTGCATGCAGCAGGCGTGTGTTCCAGTGGATGAGTTTTATCAl'CCACAC 

6130 6150 6170 

••••«• 
GGGGCAGTCGGCCCTCGGGGGAGGCCTTGCCCACCTTGGTGAGGCTCCTGTGGCCr-^TC^ 

6190 6210 6230 

CTCCCCCTCCTCCCCTCTTTTACTCTAGACGACGAATAAAGCCCTGTTAGAG 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/12 

Int Code: pCA3 

LSnge: 2.980 bp 

Typ: DNA + AminosMure 

10 30 50 

• • • * 

GAATTCTCAATCTCTCATCTTATGCAAAAATCAACTCAAGATGGATCAAAAGACCTAAAT 

GluPheSerlleSerHisLeuMetGlnLysSerThrGlnAspGlySerLysAspLcuAsn 

70 90 110 

CCAAGACCTGAAACCATAAA6ATACTAGAAGGTAACATCAGAATAATCTTCAAGACATTG 
ProArgProGluThrlleLyslleLeuGluGlyAsnlleArgllellePheLysThrLeu 

130 150 170 

GCTTAGGCAAAGACTTTTTGACCAAAAACCCAAAAGAACAACA^ 
AlaEndAlaLysThrPheEndProLysThrGlnLysAsnAsnLysProGluValAsnGln 

190 210 230 

ATAGCCAACAGTGACAACAAGGTTACAATTGATGACTATAGAGAAGAGGATGAAGACAAG 
IleAlaAsnSerAspAsnLysValThrlleAspAspTyrArgGluGluAspGluAspLys 

250 270 290 

GACCCCTATCCGCCTTGCGATGTGCCAGTAGGGGAAGAGGAAGAGGAAGAGGAGGAGGAT 
AspProTyrProProCysAspValProValGlyGluGluGluGluGluGluGluGluAsp 

310 330 350 

GAACCTGAGGTTCCTGCCGGACCCCGTCCTCGAAGGATCTCGGAGTTGAACATGAAGGAA 
GluProGluValProAlaGlyProArgProArgArglleSerGl^iLeuAsnMetlysGlu 

370 390 410 

AAAATTGCCCCCATCCCTGAAGGGAGCGCTTTCTTCATTCTTAGCAAGACCAACCCGATC 
LysIleAlaProIleProGluGlySerAloPhePhelleLeuSerLysThrAsnProIle 

430 450 470 

CGCGTAGGCTGCCACAAGCTCATCAACCACCACATCTTCACCAACCTCATCCTTGT 
ArgValGlyCysHisLysLeuIleAsnHisHisllePheThrAsnLeuIleLeuValPhe 

490 510 530 

ATCATGCTGAGCAGCGCTGCCCTGGCCGCA6AG6ACCCCATCCGCAGCCACTCCTTCCGG 
IleMetLttuSerSerAlaAlaLeuAlaAlaGluAspProIleArgSerHisSerPheArg 

550 570 590 

AACACGATACTGGGTTACTTT6ACTATGCCTTCACAGCCATCTTTACTGTTGAGATCCTG 
AsnThrlleLeuGlyTyrPheAspTyrAlaPheThrAlallePheThrValGlvIleLeu 

610 €30 650 

TTGAAGATGACAACTTTTGGAGCTTTCCTCCACAAAGGGGCCTTCTGCAGGAACTACTT^ 
LeuLysMetThrThrPheGlyAlaPheLeuHisLysGlyAlaPheCysArgAsnTyrPhe 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/12 

InL Code: pCA3 

Unge: 2.980 bp 

Typ: DNA + Aminosauie 

€70 690 710 

AATTTGCTGGATATGCTGGTGGTTGGGGTGTCTCTGGTGTCATTTGGGATTCAATCCAGT 
AsnLeuLeuAspMetLeuValValGlyValSerLeuValSerPheGlylleGlnSerSer 

730 750 770 

GCCATCTCCGTTGTGAAGATTCTGAGGGTCTTAAGGGTCCTGCGTCCCCTCAGGGCCATC 
AlalleSerValValLysIleLeuArgValLeuArgValLeuArgProLeuArgAlalle 

790 BIO 830 

AACAGAGCyiAAAGGACTTAAGCACGTGGTCCAGTGCGTCTTCGTGGCCATC 
AsnArgAlaLysGlyLeuLysHisValValGlnCysValPheValAlalleArgThrlle 

850 870 890 

GGCAACATCATGATCGTCACCACCCTCCTGCAGTTCATGTTTGCCTGTATCGGGGTCCAG 
GlyAsnlleMetlleValThrThrLeuLeuGlnPheMetPheAlaCysIIeGlyValGln 

910 930 950 

TTGTTCAAGGGGAAGTTCTATCGCTGTACGGATGAAGCCAAAAGTAACCCTGTTGAATGC 
LeuPheLysGlyLysPheTyrArgCysThrAspGluAlaLysSerAsnProValGluCys 

970 990 1010 

AGGGGACTTTTCATCCTCTACAAGGATGGGGATGTTGACAGTGGTGTGGTCCGTGAACGG 
ArgGlyLeuPhelleLeuTyxLysAspGlyAspValAspSerGlyValValArgGluArg 

1030 1050 1070 

ACTCGGCAAAACAGTGATTTCAACTTCGACAACGTCCTCTCTGCTATGATGGCGCTCTTC 
ThrArgGlnAsnSerAspPheAsnPheAspAsnValLeuSerAlaMetMetAlaLeuPhe 

1090 1110 1130 

ACAGTCTCCACGTTTGAGGGCTGGCCTCGGTTGCTGTATAAAGCCATCGACTCGAATGGA 
ThrValSerThrPheGluGlyTrpProArgLeuLeuTyrLysAlalleAspSerAsnGly 

1150 1170 1190 

GAGAACATCGGCCCAATCTACAACCACCGC6TGGAGATCTCCATCTTCTTCATCATCTAC 
GlxiAsnlleGlyProIleTyxAsnHisArgValGluIleSerllePhePhellelleTyr 

1210 1230 1250 

ATO^TCATTGTAGCTTTCTTOlTGATGAACATCTTTGTGGGCTTTGTCATCGTTACyi^ 
llellelleValAlaPhePheMetMetAsnllePheValGlyPheVallleValThrPhe 

1270 1290 1310 

O^GGAACAAGGAGAAAAAGAGTATAAGAACTGTGAGCTGGACAAAAATCAGCGTCAGTGT 
GlnGluGlnGlyGluLysGluTyxLysAsnCysGluLeuAspIysAsnGlnAxgGlnCys 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr.: 27980/12 

Int Code: pCA3 

IMge: 2.980 bp 

Typ: DNA + Aminos^uie 

1330 1350 1370 

GTTGAATACGCCTTGAAAGCACGTCCTTTGCGGAGATACATCCCCAAAAACCCCTACCAG 
ValGluTyrAlaLeuLysAlaArgProLeixArgArgTyrlleProLysAsnProTyrGln 

1390 1410 1430 

TACAAGTTCTGGTACGCGGCGAACTCTTCGCCTTTCGAATACATGATGTTTGTCCTCATC 
TyrLysPheTrpTyrAlaAlaAsnSerSerProPheGluTyrMetMetPheValLeuIle 

1450 1470 1490 

ATGCTCAACACACTCTGCTTGGCCATGCAGCACTACGAGCAGTCCAAGATGTTCAATGAT 
MetLeuAsnThrLeuCysLeuAlaMetGlnHisTyrGluGlnSerLysMetPheAsnAsp 

1510 1530 1550 

GCCATGGACATTCTGAACATGGTCTTCACCGGGGTGTTCACCGTCGA6ATGGTTTTGAAA 
AlaMetAspIleLeuAsnMetValPheThrGlyValPheThrValGluMetValLeuLys 

1570 1590 1610 

GTCATCGCATTTAAGCCTAAGGGGTATTTTAGTGACGCCTGGAACACGTTTAGCTCCCTC 
VallleAlaPheLysProLysGlyTyrPheSerAspAlaTrpAsnThrPheSerSerLeu 
1630' * " ■ 1656 " 1670 

ATCGTAATCGGCAGCATTATAGACGTCGCCCTCAGCGAAGCAGACCACTATTTCACTGAT 
IleVallleGlySerllelleAspValAlaLeuSerGluAlaAspHisTyrPheThrAsp 

1690 1-710 1730 

• • • • 
GCATGGAACACTTTTGATGCCTTAATTGTTGTTGGTAGCGTCGTTGATATTGCTATAACT 
AlaTrpAsnThrPheAspAlaLeulleValValGlySerValValAsplleAlalleThr 

1750 1-770 1790 

GAAGTGAATCCAACTGAAAGTGAAAATGTCCCTGTCCCAACTGCTACACCTGGGAACTCT 
GluValAsnProThrGluSerGluAsnValProValProThrAlaThrProGlyAsnSer 

1810 1830 1850 

GAAGAGAGCAATAGAATCTCCATCACCTTTTTCCGTCTTTTCCGAGTSATGCGATTGGT6 
GluGluS«rAsnArglleSerlleThrPhePheArgLeuPheArgValMetArgLeuVal 

1870 1890 1910 

• • • • 

AAGCTTCICAGCAGGGGGGAAGGCATCCGGACATTGCTGTGGACTTTTATTAAGTCCMT 
LysLeuLeuSerArgGlyGluGlylleArgThrLeuLeuTrpThrPhelleLysSerPhe 

1930 1950 1970 

CAGGCGCTCCCGTATGTG6CCCTCCTCATAGCCATGCTGTTCTTCATCTATGCGGTCATT 
GlnAlaLeuProTyrValAlaLeuLeulleAlaMetleuPhePhelleTyxAlaVallle 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 entire clone 

Lfinge: 2.655 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

490 510 530 

CAAGAAGCTCATCGATTGGCCGCCATTTGAGTACATGATCCTGGCCACCATCATTGCCAA 
aLysLysLeuIleAspTrpProProPheGluTyrMetlleLeuAlaThrllelleAlaAs 

550 570 590 

CTGCATCGTCCTGGCCCTGGAGCAGCATCTTCCTGAGGATGACAAGACCCCCATGTCCcG 

nCysIleValLeuAlaleuGluGlnHisLeuProGluAspAspLysThrProMetSerAr 

610 630" 650 

AAGACTGGAGAAGACAGAACCTTATTTCATTGGGATCTTTTGCTTT6AAGCTGGGATCAA 

gArgLeuGluLysThrGluProTyrPhelleGlyllePheCysPheGluAlaGlylleLy 

670 690 710 

AATTGTGGCCCTGGGGTTCATCTTCCATAAGGGCTCTTACCTCCGCAATGGCTGGAATGT 
sIleValAlaLeuGlyPhellePheHisLysGlySerTyrLeuArgAsnGlyTrpAsnVa 

730 750 770 

CATGGACTTCATCGTGGTcCTCAgTgGCATCCTGGCCACTGCAGGAACCCACTTCAATAC 
IMetAspPhelleValValLeuSerGlylleLeuAlaThrAlaGlyThrHisPheAsnTh 

790 810 830 

TCACGTGGACCTGA6GACCCTCCGGGCTGTGCGTGTCCTGCGGCCTTTGAAGCTCGTGTC 
rHisValAspLeuArgThrLeuArgAlaValArgValLeuArgProLeuLysLeuValSe 

850 870 890 

AGGGATACcTAGCCTGCAGATTGTGTTGAAGTCcATCATGAAGGCCATGGTACCTCTTCT 
rGlylleProSerLeuGlnlleValLeuLysSerlleMetLysAlaMetValProLeuLe 

910 930 950 

GCAGATTGGCCTTCTgCTCTTCTTTgCCATCCTGATGTTTGCTATCATTGGTTTGGAGTT 
uGlnlleGlyLeuLeuLeuPhePheAlalleLeuMetPheAlallelleGlyLeuGlyPh 
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SequenzprotokoU: 

SequcnzNr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 

LSnge: 2.655 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

970 990 1010 

CTACAGTGGCAAGTTACATCGAGCATGCTTCATGAACAATTCAGGTATTCTAGAAGGATT 
eTyrSerGlyLysLeuHisArgAlaCysPheMetAsnAsnSerGlylleLeuGluGlyPh 

1030 1050 1070 

TGACCCCCCTCACCCATGTGGTGTGCA6GGCTGCCCAGCTGGTTAT6AATGCAAGGACTG 

eAspProProHisProCysGlyValGlnGlyCysProAlaGlyXyxGluCysLysAspTr 

1090 1110 1130 

GATCGGCCCCAATGATGGGATCACCCAGTTTGATAACATCCTTTTTGCTGTGCTGACTGT 

pIleGlyProAsnAspGlylleThrGlnPheAspAsnlleLeuPheAlaValLeuThrVa 

1150 1170 1190 

CTTCCAGTGCATCACCATGGAAGGGTGGACCACTGTGCTGTACAATACCAATGATGCCTT 
IPheGlnCysIleThrMetGluGlyTrpThrThrValLeuTyrAsnThrAsnAspAlaLe 

1210 1230 1250 

AGGAGCCACCTG6AATTGGCTGTACTTCATCCCCCTCATCATCATT6GATCCTTCTTTGT 
uGlyAlaThrTrpAsnTrpLeuTyrPhelleProLeuIlellelleGlySerPhePheVa 

1270 1290 1310 

TCTCAACCTAGTCCTGGGAGTGCTTTCCGGGGAATTTGCCAAAGAGA6AGAGAGAGT6GA 
ILeuAsnLeuValLeuGlyValLeuSerGlyGluPheAlaLysGliiArgGluArgValGl 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 

LSnge: 2.655 bp 

Typ; DNA + Aminosaure 

1330 1350 1370 

GAACCGAAGGGCTTTCATgAAGCTGCGGCGCCAGCAGCAGATTGAGCGTGAGCTGAATGG 

uAsnArgArgAlaPheMetLysLeuArgArgGlnGlnGlnIleGl\iArgGluLeuAsnGl 

1390 1410 1430 

CTACCGTGCCTGGATAGACAAAGCAGAGGAAGTCATGCTCGCTGAAGAAAATAAAAATGC 
yTyrArgAlaTxpIleAspLysAlaGluGluValMetLetiAlaGluGluAsnLysAsnAl 

1450 1470 1490 

• • ♦ • • • 
TGGAACATCCGCCTTAGAAGTGCTTCGAAGGGCAACCATCAAGAGGAGCCGGACAGAGGC 

aGlyThrSerAlaleuGluValLeiiArgArgAlaThrlleLysArgSerArgThrGluAl 

1510 1530 1550 

CATGACTCGAGACTCCAGTGATGAGCACTGTGTTGATATCTCCTCTGTGGGCACACCTCT 
aMetThrArgAspSerSerAspGluHisCysValAspIleSerSerValGlyThrProLe 

1570 1590 1610 

• • • • • • 

GGCCCGAGCCAGTATCAAAAGTGCAAAGGTAGACGGGGTCTCTTATTTCCGGCACAAGGA 

uAlaArgAlaSerlleLysSerAloLysValAspGlyValSerTyrPheArgHisLysGl 

1630 1650 1670 

AAGGCTTCTGCGCATCTCCATTCGCCACATGGTTAAATCCCAGGTGTTTTACTGGATTGT 
uArgLeuLeuArglleSerlleArgHisMetValLysSerGlnValPheTyrTrpIleVa 

1690 1710 1730 

GCTGAGCCTTGTGGCACTCAACACTGCCTGTGTGGCCATTGTCCATCACAACCAGCCCCA 
ILeuSerLeuValAlaLeuAsriThrAlaCysValAlalleValHisHisAsnGlnProGl 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/10 

Int. Code: pRR5-8 

LSnge: 2.655 bp 

Typ: DNA + Aminosiure 

1750 1770 1790 

« » • • • • 

GTGGCTCACCCACCTCCTCTACTATGCAGAATTTCTGTTTCTGGGACTCTTCCTCTTGGA 
nTrpLeuThrHisLeuLeuTyrTyrAlaGluPheLeuPheLeuGlyLeuPheLeuLeuGl 

1810 1830 1850 

GATGTCCCT6AAGATGTATGGCATG6GGCCTCGCCTTTATTTTCACTCTTCATTCAACTG 
uMetSerLeuLysMetTyrGlyMetGlyProArgLeuTyrPheHisSerSerPheAsnCy 

1870 1890 1910 

CTTTGATTTTGGGGTCACAGTGGGCAGTATCTTTGAAGTGGTCTGGGCAATCTTCAGACC 
sPheAspPheGlyValThrValGlySerllePheGluValValTrpAlallePheArgPr 

1930 1950 1970 

TGGTACGTCTTTTGGAATCAGTGTCTTGCGAGCCCTCCGGCTTCTAAGAATATTTAAAAT 

oGlyThrSerPheGlylleSerValLeuArgAlaLeuArgLeuLeuArgllePheLysIl 

1990 2010 2030 

AACCAAGTATTGGGCTTCCCTACGGAATTTGGTGGTCTCCTTGATGAGCTCAATGAAGTC 
eThrLysTyrTrpAlaSerLeuArgAsnLeuValValSerLeuMetSerSerMetLysSe 

2050 2070 2090 

TATCATCAGTTTGCTTTTCCTCCTCTTCCTCTTCATCGTTGTCTTTGCTCTCCTAGGAAT 
rllelleSerLeuLeuPheLeuLeuPheLeuPhelleValValPheAlaLeuleuGlyMe 

2110 2130 2150 

GCA6TTATTTG6AG6CAGGTTTAACTTTAATGATGGGACTCCTTC6GCAAATTTTGATAC 
tGlnLeuPhe61yGlyArgPheAsnPheAsnAspGlyThrProSerAlaAsnPh«AspTh 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 

Unge: 2.6SS bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

2170 2190 2210 

CTTCCCTGCAGCCATCATGACTGTGTTCCAGATCCTGACGGGTGAGGACTGGAATGAGGT 

rPheProAlaAlalleMetThrValPheGlnlleLeuThrGlyGluAspTrpAsnGluVa 

2230 ' 2250 2270 

GATGTACAATGGGATCCGCTCCCAGGGTGGGGTCAGCTCAGGCATGTGGTCTGCCATCTA 

IMetTyrAsnGlylleArgSerGlnGlyGlyValSerSerGlyMetTrpSerAlallGTy 

2290 2310 2330 

CTTCATTGTGCTCACCTTGTTT6GCAACTACACGCTACT6AATGTGTTCTTGGCTATCGC 

rPhelleValLeuThrLeuPheGlyAsnTyrThrLeuLeuAsnValPheLeuAlalleAl 

2350 2370 2390 

TGTGGATAATCTCGCCAACGCCCAGGAACTGACCAAGGATGAACAGGA6GAAGAAGAGGC 

aVa] 



ilAspAsnLeuAlaAsnAlaGlnGluLeuThrLysAspGluGlnGluGluGluGluAl 



2410 2430 2450 

CTTCAACCAGAAACATGCACTGCAGAAGGCCAAGGAGGTCAGCCCGATGTCTGCACCCAA 
aPheAsnGlnLysHisAlaLeuGlnLysAlaLysGluValSerProMetSerAlaProAs 

2470 2490 2510 

CATGCCTTCGATCGAAAGAGACAGAAGGAGAAGACACCACATGTCGATGTGGGAGCCACG 
nKetProSerlleGluArgAspArgArgArgArgHisHisMetSerMetTrpGluProAr 
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SequenzprotokoU: 

Sequenz Nr.: 27980/10 

InL Code: pRR5-8 

Lflngc: 2.655 bp 

T>p: DNA + Aminosaure 

2530 2550 2570 

CAGCAGCCACCT6AGGGAGCGGAGGCGCCGGCACCACATGTCCGTGTGGGAGCAGCGTAC 
gSerSerHisLeuArgGltiArgArgArgArgHisHisMetSerValTrpGluGlnArgTh 

2590 2610 2630 

CAGCCAGCTGAGGAAGCACATGCAGATGTCCAGCCAGGAGGCCCTCAACAGAGAGGAGGC 
rSerGlnLeuArgLysHisMetGlnMetSerSerGlnGluAlaLeuAsnArgGluGluAl 

2650 
GCCGACCATGAGCCC 
aFroThrMetSer 
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27980/11 

pR14-5.3.3.1, entire clone 
6232 bp 

DNA + Aminosaure 

10 30 50 

TCCGCCTCTCGGGTTCAGGCAATTCTCCTGCCTCAGCCTCCCGAGTAGCTGGGACTATAG 

70 90 110 

• • • . • • • 

GTGCTCACCACCATGCCTGGCTGATTTTTGTATTTTTAGTAGAGACAGGGTCTCCTCATG 

130 150 170 

• ••••• 

TTGGCCAGGTTGGTCTGAAATTCCTGACCTCAGGTGCTCCACCCACCTTGGCcTCCCAAA 

190 210 230 

• ♦ ' • ♦ • • 
GTCCTGGGATTACAGGCGTGAGTCACTGCACTGGCTTTTTTTTTTTTTTTAAGACAGAGT 

250 270 290 

TTTGCTTATGCGGAGGAGAAGTCCCCTTTGGACGTGCTGAAGAGAGCGGCCACCAAGAAG 
GluGluLysSerProLexiAspValLeuLysArgAlaAlaThrLysLys 

310 330 350 

• • • • • • • 

AGCAGAAATGACCTGATCCACGCAGAGGAGGGAGAGGACCGGTTTGCAGATCTCTGTGCT 

SerArgAsnAspLeuIleHisAlaGluGluGlyGluAspArgPheAlaAspLeuCysAla 

370 390 410 

GTTGGATCCCCCTTCGCCcGCGCCAGCCTCAAGAGCGGGAAGACAGAGAGCTCGTCATAC 
ValGlySerProPhoAlaArgAlaSorLeuLysSerGlyLysThrGluSerSerSorTyr 



Sequenzprotokoll: 
SequenzNr.; 
InL Code: 
Lfinge: 
Typ: 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

IntCode: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + AnunosSure 

pR14 -5 • 3 • 3 . 1 , cont , 

430 450 470 

TTCCGGAGGAAGGAGAAGATGTTCCGGTTTTTTATCCGGCGCATGGTGAAGGCTCAGAGC 
PheArgArgLysGluLysMetPheArgPhePhelleArgArgMetValLysAlaGlnSer 

490 510 530 

TTCTACTGGGTGGTGCTGTGCGTGGTGGCCCTGAACACACTGTGTGTGGCCATGGTGCAT 
PheTyrTrpValValLeuCysValValAlaLeuAsnThrLeuCysValAlaMetValHis 

550 570 590 

TACAACCAGCCGCGGCGGCTTACCACGACCCTGTATTTTGCAGAGTTTGTTTTCCTGGGT 
Ty r AsnGlnP ro Ar gAr gLeuThr Thr Thr LeuTy rPheAl aG luPhe Va IPheLeuGly 

610 630 650 

CTCTTCCTCACAGAGATGTCCCTGAAGATGTATGGCCTGGGGCCCAGAAGCTACTTCCGG 
LeuPheLeuThrGluMetSerLeuLysMetTyrGlyLeuGlyProArgSerTyrPheArg 

670 690 710 

TCCTCCTTCAACTGCTTCGACTTTGGGGTCATCGTGGGGAGCGTCTTTGAAGTGGTCTGG 
SerSerPheAsnCysPheAspPheGlyVallleValGlySerValPheGluValValTrp 

730 750 770 

GCGGCCATCAAGCCGGGAAGCTCCTTTGGGATCAGTGTGCTgCgGGCCCTCCGCCTGCTG 
Al aAl a IleLyaProGlySorSerPheGly I leSerValLetaArgAl aLouArgLeuLou 

790 810 830 

AGGATCTTCAAAGTCACGAAGTACTGGAGCTCCCTGCGGAACCTGGTGGTGTCCCTGCXG 
ArgllePheLysValThrLysTyrTrpSerSerLeiaArgAsnLeuValValSerLouLeu 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14.5.3.3.1, enure clone 

Lange: 6232 bp , 

Typf DNA + Aminosaure 

pR14-5 .3.3,1, cont . 

850 870 890 

AACTCCATGAAGTCCATCATCAGCCTGCTCTTCTTGCTCTTCCTGTXCATTGTGGTC^ 
AsnSerMetLysSerllelleSerLeuLeuPheLeuLeuPheLeuPhelleValValPbe 

910 930 950 

GCCCTGCTGGGGATGCAGCTGTTTGGGGGACAGTTCAACTTCCAGGATGAGACTCCCACA 
AlaLeuLeuGlyMetGlnLeuPheGlyGlyGlnPheAsnPheGlnAspGluThrProThr 

970 990 1010 

ACCAACTTCGACACCTTCCCTGCCGCCATCCTCACTGTCTTCCAGATCCTGACGGGAGAG 
ThrAsnPheAspThrPheProAlaAlalleLeuThrValPheGlnlleLeuThrGlyGlu 

1030 1050 1070 

GACTGGAATGCAGTGATGTATCACGGGATCGAATCGCAAGGCGGCGTCAGCAAAGGCATG 
AspTrpAsnAlaValMetTyrHisGlylleGluSerGlnGlyGlyValSerLysGlyMet 

1090 1110 1130 

TTCTCGTCCTTtTACTTCATTGTCCTGACACTGTTCGGAAACTACACTCTGCTGAAtGTC 
PheSerSerPheTyrPhelleValLeuThrLeuPheGlyAsnTyrThrLeuLeuAsnVal 

1150 1170 1190 

TTTCTGGCCATCGCTGTGGACAACCTGGCCAACGCCCAAGAGCTGACCAAGGATGAAGAG 
Phel^euAlalleAlaValAspAsnLeuAlaAsnAlaGlnGluLeuThrLysAspGluGlu 

1210 1230 1250 

GAGATGGAAGAAGCAGCCAATCAGAAGCTTGCTCTGCAAAAGG^ 
GluMetCluGluAlaAlaAsnGlnLyaLeviAlaLeuGlnLysAlaLysGluValAlaGlu 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/11 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Ungc: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosMure 

pRl 4 - 5 • 3 • 3 . 1 r cont . 

1270 1290 1310 

GTCAGCCCCATGTCTGCCGCGAACATCTCCATCGCCGCGCAGCAGAA 
ValSerProMetSerAlaAlaAsnlleSerlleAlaAlaGlnGlnAsnSerAlaLysAla 

1330 1350 1370 

CGCTCGGTGTGGGAGCAGCGGGCCAGCCAGCTACGGCTGCAGAACCTGCG^ 
ArgSerValTrpGluGlnArgAlaSerGlnLeiiArgLeuGlnAsnLeuArgAlaSerCys 

1390 1410 1430 

GAGGCGCTGTACAGCGAGATGGACCCCGAGgAGCGGCTGCGCTTCGCCACTACGCGCCAC 
Gl\iAlaLeuTyrSerGl\iMetAspProGluGluArgLeuArgPheAlaThrThrArgHis 

1450 1470 1490 

CTGCGGCCCGACATGAAGACGCACCTGGACCGGCCGCTGGTGGTGGAGCTGGGCCGCGAC 
LetaArgProAspMetLysThrHisLeuAspArgProLeuValValGluLeuGlyArgAsp 

1510 1530 1550 

GGcGCGCGGGGGCCCGTGG(kGGCAAAGCCCGACCTGAGGCTGCGGAGGCCCCCGAGGGC 
GlyAlaArgGlyProValGlyGlyLysAlaArgProGluAlaAlaGluAlaProGluGly 

1570 1590 1610 

GTCGACCCTCCGCGCAGGCACCACCGGCACCGCGACAAGGACAAGACCCCCGCGGCGGGG 
ValAspProProArgArgHisHisArgHisArgAspLysAspLysThrProAlaAlaGly 

1630 1650 1670 

GACCAGGACCGAGCAGAGGCCCCGAAGGCGGAGAGCGGGGAGCCCGGTGCCCGGGAGGAG 
AspGlnAspArgAlaGluAlaProLysAlaGluSerGlyGluProGlyAlaArgGluGlu 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNn: 27980/n 

IntCode: pR14-5.3.3.1, enure clone 

Lanee: 6232 bp 

Typf DNA + Anunosaure 



pR14.5.3,3,l, c ont , 



1690 1710 1730 

• • • ♦ • • 
CGGCCGCGGCCCGACCGCAGCCACAGCAAGGAGGCCGCGGGGCCCCCGGAGGCGCGGAGC 

ArgProArgProAspArgSerHisSerLysGlxiAlaAlaGlyProProGluAlaArgSer 

1750 1770 1790 

GAGCGCGGCCGAGGCCCAGGCCCCGAGGGCGGCCGGCGGCACCACCGGCGCGGCTCCCCG 
GluArgGlyArgGlyProGlyProGluGlyGlyArgArgHisHisArgArgGlySerPro 

1810 1830 1850 

• . , • • • 
GAGGAGGCGGCCGAGCGGGAGCCCCGACGCCACCGCGCGCACCGGCACCAGGATCCGAGC 

GluGluAlaLAlaGlviArgGluProArgArgHisArgAlailisArgHisGlnAspProSer 

1870 1890 1910 

AAGGAGTGCGCCGGCGCCAAGGGCGAGCGGcGcGCGCGGCACCGCGGCGGCCCCCGAGCG 
LysGluCysAlaGlyAlaLysGlyGluArgArgAlaArgHisArgGlyGlyProArgAla 

1930 1950 1970 

• • • « * ■ 

GGGCCCCGGGAGGCGGAGAGCGGGGAGGAGCCGGCGCGGCGGCACCGGGCCCGGCACAAG 

GlyProArgGluAlaGluSerGlyGluGluProAlaArgArgHisArgAlaArgHisLys 

1990 2010 2030 

• « • • • • 
GCGCAGCCTGCTCACGAGGCTGTGGAGAAGGAGACCACgGAGAAGGAGGCCACGGAGAAG 

AlaGlnProAlaHl3Gl\iAlaValGluLysGluThrThrGluIiysGluAlaThrGluLys 

2050 2070 2090 

• • • • • • 

GAGGCTGAGATAGTGGAAGCCGACAAGGAAAAGGAGCTCCGGAACCACCAGCCCCGGGAG 

GluAlaGlulleValGluAlaAspLysGluLysGluLexiArgAsnHisGlnProArgGlu 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr: 27980/11 

Ihl Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Lange: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14 - . 5 . 3 . 3 • 1 , cont . 

2110 2130 2150 

CCACACTGTGACCTGGAGACCAGTGGGACTGTGACTGTGGGTCCCATGCACACACTGCCC 
ProHisCysAspLeuGluThrSerGlyThrValThrValGlyProMetHisThrLeuPro 

2170 2190 2210 

AGCACCTGTCTCCAGAAGGTGGAGGAACAGCCAGAGGATGCAGACAATCAGCGGAACGTC 
SerThrCysLeuGlnLysValGluGluGlnProGluA3pAlaA3pAflnGlnArgA3nVal 

2230 2250 2270 

ACTCGCATGGGCAGTCAGCCCCCAGACCCGAACACTATTGTACATATCCC^^ 
ThrArgMetGIySerGlnProProAspProAsnThrlleValHisIleProValMetlieu 

2290 2310 2330 

ACGGGCCCTCTTGGGGAAGCCACGGTCGTTCCCAGTGGTAACGTGGACCTGGAAAGCCAA 

ThrGlyProLeuGlyGluAlaThrValValProSerGlyAsnValAspLeuGluSerGln 

2350 2370 2390 

GCAGAGGGGAAGAAGGAGGTGGAAGCGGATGACGTGATGAGGAGCGGCCCCCGGCCTATC 
AlaGluGlyLysLysGIuValGluAlaAspAspValMetArgSerGlyProArgProIle 

2410 2430 2450 

GTCCCATACAGCTCCATGTTCTGTTTAAGCCCCACCAACCTGcTCCGCCGCTTCTGCCAC 
ValProTyrSerSerMetPheCysLeuSerProThrAsnLeuLeuArgArgPheCysHis 

2470 2490 2510 

TACATCGTGACCATGAGGTACTTCGAGGTGGTCATTCTCGTGGTCATCGCCTTGAGCAGC 
TyrlleValThrMetArgTyrPheGluValVallleLeuValVallleAlaLeuSerSer 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNn: 27980/11 . ^ 

InL Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14-5.3, 3.1, cont. 

2530 2550 2570 

ATCGCCCTGGCTGCTGAGGAcCCAGTGCGCACAGACTCGCCCAGGAACAAcGCTCTGAaA 
1 1 eAl aLeuAl aAl aGluAspP r oVa 1 ArgThr AspS e rP r o ArgAsnAs nAlaLeuLy s 

2590 2610 2630 

TACCTGGAtTACATTTTCACTGGTGTCTTTACCTTTGAGATGGTGATAAAGATGATCGAC 
TyrLeuAspTyrllePheThrGlyValPheThrPheGluMetVallleLysMetlleAsp 

2650 2670 2690 

TTGGGACTGCTGCTTCACCCTGGAGCCTATTTCCGGGACTTGTGGAACATTCTGGACTTC 
LeuGlyLeuLeuIieuHisProGlyAlaTyrPheArgAspLeuTrpAsnlleLeuAspPhe 

2710 2730 2750 

ATTGTGGTCAGTGGCGcCCTGGTGGCGTTTGCtTTCTCAGGATCCAAAGGGaAAGACATC 
IleValValSerGlyAlalieuValAlaPheAlaPheSerGlySerLysGlyLysAspIle 

2770 2790 2810 

AATACCATCAAGTCTCTGAGAGTCCTTCGTGTcCTGCGGCCCCTCAAGACCATCAAACGG 
AsnThrlleLysSerLeuArgValLeiiArgValLeuArgProLeuLysThrlleLysArg 

2830 2850 2870 

. t • • - " • 

CTGCCCAAGCTCAAGGCTGTGTTTGACTGTGTGGTGAACTCCCTGAAGAATGTCCTCAAC 

LeuProLysLeuLysAlaValPheAspCysValValAanSerlieuLysAsnValLeuAan 

2890 2910 2930 

♦ 

ATCTTGATTGTCTACATGCTCTTCATGTTCATATTTGCCGTCATTGCGGTGCAGCTCTTC 
IleLeuIleValTyrMetLeuPheMetPhellePheAlaVallleAlaValGlnLeuPhe 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 , 

Int Code: pR 14-5.3.3.1, enure clone 

LSnge: 6232 bp ^ ^ 

TPypf DNA + Aminosaure 

pR14-5 .3.3.1/ cont , 

2950 2970 2990 

AAAGGGAAGTTTTTCTACTGCACAGATGAATCCAAGGAGCTGGAGAGGGACTGCAGGGGT 
LysGlyLysPhePheTyrCysThrAspGluSerliysGluLeuGlxxAxgAspCysArgGly 

3010 3030 3050 

CAGTATTTGGATTATGAGAAGGAGGAAGTGGAAGCTCAGCCCAGGCAGTGGAAGAAATAC 
GlnTyrLeuAspTyrGluIiysGluGluValGlxiAlaGlnProArgGlnTrpLysLysTyr 

3070 3090 3110 

GACTTTCACTACGACAATGTGCTCTGGGCTCTGCTGACGCTGTTCACAGTGTCCACGGGA 
AspPheHisTyrAspAsnValLeuTrpAlaLeuLeuThrLeuPheThrValSerThrGly 

3130 3150 3170 

GAAGGCTGGCCCATGGTGCTGAAACACTCCGTGGATGCCACCTATGAGGAGCAGGGTCCA 
GluGlyTrpProMetValLeuLysHisSerValAspAlaThrTyrGluGluGlnGlyPro 

3190 3210 3230 

AGCCCTGGGTACCGCATGGAGCTGTCCATCTTCTACGTGGTCTACTTTGTGGTCTTTCCC 
SerProGlyTyrArgMetGluLeuSerllePheTyrValValTyrPheValValPhePro 

3250 3270 3290 

TTCTTCTTCGTCAACATCTTTGTGGCTTTGATCATCATCACCTTCCAGGAGCAGGGGGAC 
PhePhePheValAsnllePheValAlaLeuIlellelleThrPheGlnGluGlnGlyAsp 

3310 3330 3350 

AAGGTGATGTCTGAATGCAGCCTGGAGAAGAACGAGAGGGCTTGCATTGACTTCGCCATC 
LyaValMotSerGluCysSerLeuGluIiysAsnGluArgAlaCysIleAapPheAlalle 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Inu Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5.3.3.1, cont. 

3370 3390 3410 

AGCGCCAAACCCCTGACACGGTACATGCCCCAAAACCGGCAGTCGTTCCAGTATAAGACg 
SerAlaLysProLeuThrArgTyrMetProGlnAsnArgGlnSerPheGlnTyrLysThr 

3430 3450 3470 

TGGACATTTGTGGTCTCCCCGCCCTTTGAATACTTCATCATGGCCATGATaGCCCTCAAC 
TrpThrPheValValSerProProPheGluTyrPhelleMetAlaMetlleAlaLexiAan 

3490 3510 3530 

ACTGTGGTgCTgATgATGAAGTTCTATGATGCACCCTATGAGTACgAGCTGATGCTGAAA 
ThrValValLeuMetMetLysPheTyrAspAlaProTyrGluTyrGluLeuMetLeuLys 

3550 3570 3590 

TGCCTGAACATCGTGTTCACATCCATGTTCTCCATGGAATGCGTGCTGAAGATCATCGCC 
CysLeuAsnlleValPheThrSerMetPheSerMetGluCysValLeuLysIlelleAla 

3610 3630 3650 

TTTgGGGTGCTGAACTATTTCAGAGATGCCTGGAATGTCTTTGACTTTGTCACTGTGTTg 
PheGlyValLeioAsnTyrPheArgAspAlaTrpAsnValPheAspPheValThrValLeu 

3670 3690 3710 

GGAAGTATTACTGATATTTTAGTAACAGAGATtGCGGAAACGAACAATTTCATCAACCTC 
GlySerlleThrAsplleLeuValThrGluIleAlaGluThrAsnAsnPhelleAsnlieu 

3730 3750 3770 

AGCTTCCTCCGcCTCTTTCGAGCTGNGCGGCTGATCAAGCTGCTCcGGCAGGGCTACACc 
SerPheLe\iArgLeuPheArgAlaXxxArgLeuIleLysL©uLeuArgGlnGlyTyrThr 
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27980/11 

pR14-5.3.3.1, entire clone 
6232 bp 

DNA + Aminosaure 
pR14-5.3.3.1r cont. 

3790 3810 3830 

ATCCGCATCCTGCTGTGGACCTTTGTCCAGTCcTTCAAGGCCCTGCCCTACGTGTGTCTG 
IleArglleLeuLeuTrpThrPheValGlnSerPheLysAlaLeuProTyrValCysLeu 

3850 3870 3890 

• «•••• 
CTCATTGCCATGCTGTTCTTCATCTACGCCATCATCGGCATGCAGGTGTTTGGGAATATT 

LeuXleAlaMetLeuPhePhelleTyrAlallGlleGlyMetGlnValPheGlyAsnlle 

3910 3930 3950 

GCCCTGGATGATGACACCAGCATCAACCGCCACAACAACTTCCGGACGTTTTTGCAAGCC 
AlaLeuAspAspAspThrSerlleAsnArgHisAsnAsnPheArgThrPheLeuGlnAla 

3970 3990 4010 

CTGATgCTGCTGTTCAGGAGCGCCACGGGGGAGGCCTGGCACGAGATCATGCTGTCCTGC 
LeuMetLeuLeuPheArgSerAlaThrGlyGluAlaTrpHisGluIleMetLeuSerCys 

4030 4050 4070 

' • • - • • 

CTGAGCAACCAGGCCTGTGATGAGCAGGCCAATGCCACCGAGTGTGGAAGTGACTTTGCC 

LeuSerAsnGlnAlaCysAspGluGlnAlaAsnAlaThrGluCysGlySerAspPheAla 

4090 4110 4130 

• •*••» 
TACTTCTACTTCGTCTCCTTCATCTTCCTGTGCTCCTTtCTGATGTTGAACCTCTTTGTG 

TyrPheTyrPhoValSerPhellePheLeuCysSerPhoLouMetLeiiAsnLeuPheVal 

4150 4170 4190 

• * • • • • 
GCtGTGATCATGGACAATTTTGAGTACCTCACGCGGGACTCTTCCATCCTAGGTcCTCAC 

AlaVallleMetAspAsnPheGluTyrLeuThrArgAspSerSerlleLeuGlyProHia 



Sequenzprotokoll: 
SequenzNr.: 
Int, Code: 
LSnge: 
Typ: 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Inl. Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

Uinge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR14-5.3.3. 1, cent, 

4210 4230 4250 

CACTTGGATGAGTTCATCCGGGTCTgGGCTGAATACGACCCGGctGcGTGTGGGCGCATC 
HisLeviAspGluPhelleArgValTrpAlaGluTyrAspProAlaAlaCysGlyArglle 

4270 4290 4310 

AGTTACAATGACATGTTTGAGATGCTGAAACACATGTCCCCGCCTCTGGGGCTGGGGAAG 
SerTyrAsnAspMetPheGliaMetLeuLysHiaMetSerProProLeuGlyLeuGlyLys 

4330 4350 4370 

AAATGCCCTGCTCGAGTTGCTTACAAGCGCCTGGTTCGCATGAACATGCCCATCTCCAAC 
LysCysProAlaArgValAlaTyrLysArgLeuValArgMetAsnMetProIleSerAsn 

4390 4410 4430 

. . • • • ' 

GAGGACATGACTGTTCACTTCACGTCCACGCTGATGGCCCTCATCCGGACGGCACTGGAG 

GluAspMetThrValHisPheThrSerThrLeuMetAlaLeuIleArgThrAlaLeuGlu 

4450 4470 4490 

ATCAAGCTGGCCCCAGCTGGGACAAAGCAGCATCAGTGTGACGCGGAGTTGAGGAAGGAG 
IleLysLeuAlaProAlaGlyThrLysGlnHisGlnCysAspAlaGluLexoArgLysGlu 

4510 4530 4550 

ATTTCCGTTGTGTGGGCCAATCTGCCCCAGAAGACTTTGGACTTGCTGGTACCACCCCAT 
IleSerValValTrpAlaAsnLeuProGlnLysThrLexiAspLeuLeuValProProHis 

4570 4590 4610 

AAGCCTGATGAGATGACAGTGGGGAAGGTTTATGCAGCTCTGATGATATTTGACTTCTAC 
LysProAapGlxiMetThrValGlyLysValTyrAlaAlaLeuMetllePheAspPheTyr 
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Sequenzprotokoll: 

SequcnzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSngc: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14"5.3.3, 1, cent* 

4630 4650 4670 

AAGCAGAACAAAACCACCAGAGACCAGATGCAGCAGGCTCCTGGAGGCCTC 
LysGlnAsnLysThrThrArgAspGlnMetGlnGlnAlaProGlyGlyLeuSerGlnMet 

4690 4710 4730 

GGTCCTGTGTCCCTGTTCCACCCTCTGAAGGCCACCCTGGAGCAGACACAGCCGGCTGTg 
GlyProValSerLeuPheHisProLeuLysAlaThrLeuGluGlnThrGlnProAlaVal 

4750 4770 4790 

CTCCGAGGAGCCCGGGTTTTcCTTCGACAGAAGAGTTCCACCTCCCTCAGCAATGGCGGG 
LeuArgGlyAlaArgValPheLeuArgGlnLysSerSerThrSerLeuSerAsnGlyGly 

4810 4830 4850 

GCCATACAAAACCAAGAGAGTGGCATCAaAGAGTCTGTCTCCTGGGGCACTCAAAGGACC 
AlalleGlnAsnGlnGluSerGlylleLysGluSerValSerTrpGlyThrGlnArgThr 

4870 4890 4910 

CAGGATGCACCCCATGAGGCCAGGCCACCCCTGGAGCGTGGCCACTCCACAGAGATCCCT 
GlnAspAlaProHisGlxiAlaLArgProProLeuGluArgGlyHisSerThrGluIlePro 

4930 4950 4970 

GTGGGGCGGTCAGGAGCACTGGCTGTGGACGTTCAGATGCAGAGCATAACCCGGAGGGGC 
ValGlyArgSerGlyAlaLeuAlaValAspValGlnMetGlnSerlleThrArgArgGly 

4990 5010 5030 

CCTGATGGGGAGCCCCAGCCTGGGCTGGAGAGCCAGGGTCGAGCGGCCTCCATGCCCCGC 
ProAspGlyGluProGlnProGlyLeuGluSerGlnGlyArgAlaAlaSerMetProArg 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 

Int Code: pR14-5.3.3.1, entire clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pRl4-5. 3,3.1, cont. 

5050 5070 5090 

CTTGCGGCCGAGACXCAGCCCGTCACAGATGCCAGCCCCATGAAGCGCTCCATCTC^^ 
LeuAlaAlaGluThrGlnProValThrAspAlaSerProMetLysArgSerlleSerThr 

5110 5130 5150 

CTGGCCCAGCGGCCCCGTGGGACTCATCTTTGCAGCACCACCCCGGACCGCCCACCCCCT 
LeuAlaGlnArgProArgGlyThrHisLeuCysSerThrThrProAspArgProProPro 

5170 5190 5210 

AGCCAGGCGTCGTCGCACCACCACCACCACCGCTGCCACCGCCGCAGGGACAGGAAGCAG 
SerGlnAlaSerSerHisHisHisHisHisArgCysHisArgArgArgAspArgLysGln 

5230 5250 5270 

AGGTCCCTGGAGAAGGGGCCCAGCCTGTCTGCCGATATGGATGGCGCACCAAGCAGTGCT 
ArgSerLeuGluLysGlyProSerLeuSerAlaAspMetAspGlyAlaProSerSerAla 

5290 5310 5330 

GTGGGGCCGGGGCTGCCCCCGGGAGAGGGGCCTACAGGCTGCCGGCGGGAACGAGAGCGC 
ValGlyProGlylieuProProGlyGluGlyProThrGlyCysArgArgGlxiArgGluArg 

5350 5370 5390 

CGGCAGGA6CGGGGCCGGTCCCAGGAGCGGAGGCAGCCCTCATCCTCCTCCTCGGAGAAG 
ArgGlnGluArgGlyArgSerGlnGluArgArgGlnProSerSerSerSerSerGluLys 

5410 5430 5450 

CAGCGCTTCTACTCCTGCGACCGCTTTGGGGGCCGTGAGCCCCCGAAGCCCAAGCCCTCC 
GlnArgPheTyrSerCysAspArgPhoGlyGlyArgGluProProLysProLysProSer 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/11 , 

InL Code: pR14-5.3.3.1, enure clone 

LSnge: 6232 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

pR14-5 .3.3.1, cont . 



5470 5490 5510 

• • • « • • 

ctcagk:agccacccaacgtcgccaacagctggccaggagccgggaccccacccacagg^ 

LeuSerSerHisProXhrSerProThrAlaGlyGlnGluPrcGlyPrcHisProGlnGly 

5530 5550 5570 

AGTGGTTCCGTGAATGGGAGCCCCTTGCTGTCAACATCTGGTGCTAGCACCCCCGGCcGC 
SerGlySerValAsnGlySerProLeuLeuSerThrSerGlyAlaSerThrProGlyArg 

5590 5610 5630 

GGTGGGCGGAGGCAGCTCCCCCAGACGCCCCTGACTCCCCGCCCCAGCATCACCTACAAG 
GlyGlyArgArgGlnLeuProGlnThrProLeuThrProArgProSerlleThrTyrLys 

5650 5670 5690 

ACGGCCAACTCCTCACCCATCCACTTCGCCGGGGCTCAGACCAGCCTCCCTGCCTTCTCC 
ThrAlcLAsnSerSerProIleHiaPheAlaGlyAlaGlnThrSerLeuProAlaPheSer 

5710 5730 5750 

CCAGGCCGGCTCAGCCGTGGGCTTTCCGAACACAACGCCCTGCTGCAGAGAGACCCCCTC 
ProGlyArglieuSerArgGlyLeuSerGluHisAsnAlaLeuLeuGlnArgAspProLeu 

5770 5790 5810 

AGCCAGCCCCTGGCCCCTGGCTCTCGAATTGGCTCTGACCCTTACCTGGGGCAGcGTCTG 
SerGlnProL6uAlaProGlySerArgIleGlySerAspProTyrI«euGlyGli\ArgLeu 

5830 5850 5870 

• • • • • • 

GACAGTGAGGCCTCTGTCCACGCCCTGCCTGAGGACACGCTCACTTTCGAGGAGGCTGTG 

AspSorGluAlaSerValHisAlaLeuProGluAspThrLeuThrPheGluGluAlaVal 
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27980/11 

pR14.5.3.3.1, entire clone 
6232 bp 

DNA + AnunosSure 

pRl 4 -5 • 3 . 3 • 1 r cont . 

5890 5910 5930 

GCCACCAACTCGGGCCGCTCCTCCAGGACTTCCTACGTGTCCTCCCTGACCTCCCAGTCT 
AlaThrAsnSerGlyArgSerSerArgThrSerTyrValSerSerLeuThrSerGlnSer 

5950 5970 5990 

• «•«*• 

CACCCTCTCCGCCGCGTGCCCAACGGTTACCACTGCACCCTGGGACTCAGCTCGGGTGGC 

HisProLexiArgArgValProAsnGlyTyrHisCysThrLeuGlyLeuSerSerGlyGly 

6010 6030 6050 

CGAGCACGGCACAGCTACCACCACCCTGACCAAGACCACTGGTGCl^<»CTGCACCGTGAv^ 

ArgAlaLArgHisSerTyrHisHisProAspGlnAspHisTrpCysEnd 

6070 6090 6110 

CGCTCAGACGCCTGCATGCAGCAGGCGTGTGTTCCAGTGGATGAGTTTTATCAtCCACAC 

6130 6150 6170 

GGGGCAGTCGGCCCTCGGGGGAGGCCTTGCCCACCTTGGTGAGGCTCCTGTGGCCP^'^^^ 

6190 6210 6230 

CTCCCCCTCCTCCCCTCTTTTACTCTAGACGACGAATAAAGCCCTGTTAGAG 



Sequenzprotokoll: 
Sequenz Nr.: 
Int Code: 
LSnge: 
Typ: 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/12 

Int Code: pCA3 

LSnge: 2.980 bp 

Typ: DNA + Aminosaurc 

■ 10 30 50 

GAATTCTCA^TCTCTCATciTATGCAAAAAxCAACTCAAGATg^^ 
GluPheSerIleSerHisLeuMetGlnLysSerThrGlnAsp61ySerLysAspl.euAsn 



70 



90 110 



130 150 1"70 

rrTTAGGCAAAGACTTTTTGACCAAAAACCCAAAAGAACAACAAACCAGAAGTCAACCAG 
AlaESSJ^sTSphSndProLysThrGlnLysAsnAsnlysProGluValAsnGln 

190 210 230 

ATAGCCAACAGTGACAACAAGGTTACAATTGATGACTATAGAGAAGAGGATGAAGACAAG 
IleAlSsnSerAspAsnLysValThrlleAspAspTyrArgGluGluAspGluAspLys 



250 



270 290 



GACCCCTATCCGCCTTGCGATGTGCCAGTAGGGGAAGAGGAAGAGGAAGAGGAGGAGGAT 
AspProTyrProProCysAspValProValGlyGluGluGluGl^:GluGluGluGluAsp 



310 



330 350 



GAACCTGAGGTTCCTGCCGGACCCCGTCCTCGAAGGATCTCGGAGTTGAACATGAAGGAA 
GluProGluValProAlaGlyProArgProArgArglleSerGluLeuAsnKetLysGlu 



310 



390 410 



AAAATTGCCCCCATCCCTGAAGGGAGCGCTTTCTTCATTCTTAGCAAGACCAACCCGATC 
LysIleAlaProIleProGluGlySerAlaPhePhelleLeuSerLysThrAsnProIle 

430 450 470 

CGCGTAGGckcCACAAGckATCAACCACCACATCTTCACCAACpCATCCTTGT^ 
ArgValGlyCysHisLysLeuIleAsnHisHisllePheThrAsnLeuIleLeuValPhe 

490 510 530 

ATCAT6CTGAGCAGCGCTGCCCTGGCCGCAGAGGACCCCATCCGCAGCCACTCCTTCCGG 
lleMetleuSerSerAlaAlaLeuAlaAlaGluAspProlleAxgSerHisSerPheArg 

550 570 590 

AACACGATACTGGGTTACTTT(»CTATGCCTTCACAGCCATCTpACT6TTGAGAT^ 
AsnThrlleLeuGlyTyrPheAspTyrAlaPheThrAlallePheThrValGluIleLeu 

610 €30 650 

TT6AA6AT6ACAACTTTTGGA6CTTTCCTCCACAAAGGGGCCTTCTGCAGGAACTACTTC 
LeuLysSetThrThrPheGlyAlaPheLeuHisIysGlyAlaPheCysArgAsnTyrPhe 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/12 

IiiL Cbde; pCA3 

LSngc: 2.980 bp 

Typ: DNA + AminosMure 

€70 690 710 

AATTTGCTGGATATGCTGGTGGTTGGGGTGTCTCTGGTGTCATTTGGGATTCAATCCAGT 
AsnLeuLeuAspMetLeuValValGlyValSerLeuValSerPheGlylleGlnSerSer 

730 750 770 

GCCATCTCCGTTGTGAAGATTCTGAGGGTCTTAAGGGTCCTGCGTCCCCTCAGGGCCATC 
AlalleSerValValLysIleLeuArgValLeuArgValLeuArgProLexiArgAlalle 

790 BIO 830 

• , 

AACAGAGCAAAAGGACTTAAGCACGTGGTCCAGTGCGTCTTCGTGGCCATCCG6ACCATC 
AsnArgAlaLysGlyLeuLysHisValValGlnCysValPheValAlalleArgThrlle 

850 870 890 

GGCAACATCAT6ATCGTCACCACCCTCCTGCAGTTCATGTTTGCCTGTATCGGGGTCCAG 
GlyAsnlleMetlleValThrThrLeuLeuGlnPheMetPheAlaCysIleGlyValGln 

910 930 950 

TTGTTCAAGGGGAAGTTCTATCGCTGTACGGATGAAGCCAAAAGTAACCCTGTTGAATGC 
LeuPheLysGlyLysPheTyxArgCysThrAspGluAlaLysSerAsnProValGluCys 

970 990 1010 

AGGGGACTTTTCATCCTCTACAAGGATGGGGATGTTGACAGTGGTGTGGTCCGTGAACGG 
ArgGlyLeuPhelleLeuTyrLysAspGlyAspValAspSerGlyValValArgGluArg 

1030 1050 1070 

ACTCGGCAAAACAGTGATTTCAACTTC6ACAACGTCCTCTCTGCTATGATGGCGCTCTTC 
ThrArgGlnAsnSerAspPheAsnPheAspAsnValLeuSerAlaMetMetAlaLeuPhe 

1090 1110 1130 

ACAGTCTCCACGTTTGAGGGCTGGCCTCGGTTGCTGTATAAAGCCATCGACTCGAATGGA 
ThrValSerThrPheGluGlyTrpProArgLeuLeuTyrLysAlalleAspSerAsnGly 

1150 1170 1190 

• . • • • • 

6AGAACATCGGCCCAATCTACAACCACCGCGTG6AGATCTCCATCTTCTTCATCATCTAC 
Gl\iAsnIleGlyProIleTyrAsnHisArgVal61uIleSerIlePhePheIleIleTyr 

1210 1230 1250 

ATCATCATTGTAGCTTTCTTCATGATGAACATCTTTGTGGGCTTTGTCATCGTTACATTT 
IlellelleValAlaPhePheMetMetAsnllePheValGlyPheVallleValThrPhe 

1270 1290 1310 

CAGGAACAAGGAGAAAAAGAGTATAAGAACTGTGAGCTGGACAAAAATCAGCGTCAGTGT 
GlnGluGlnGlyGluLysGluTyrLysAsnCysGluLeuAspLysAsnGlnArgGlnCys 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/12 

InL Code: pCA3 

LSnge: 2.980 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

1330 1350 1370 

GTTGAATACGCCTTGAAAGCACGTCCTTTGCGGAGATACATCCCCA7AAACCCCTACCAG 
ValGluTyrAlaLeuLysAlaArgProLeuArgArgTyrlleProLysAsnProTyrGln 

1390 1410 1430 

TACAAGTTCTGGTACGCGGCGAACTCTTCGCCTTTCGAATACATGATGTTTGTCCTCATC 
TyrLysPheTrpTyrAlaAlaAsnSerSerProPheGluTyrMetMetPheValLeuIle 

1450 1470 1490 

ATGCTCAACACACTCTGCTTGGCCATGCAGCACTACGAGCAGTCCAAGATGTTCAATGAT 
MetLeuAsnThrLeuCysLeiiAlaMetGlnHisTyrGlviGlnSerLysMetPheAsnAsp 

1510 1530 1550 

GCCATGGACATTCTGAACATGGTCTTCACCGGGGTGTTCACCGTCGAGATGGTTTTGAAA 
AlaMetAspIleLeuAsnKetValPheThrGlyValPheThrValGluMetValLeuLys 

1570 1590 1610 

GTCATCGCATTTAAGCCTAAGGGGTATTTTAGTGACGCCTGGAACACGTTTAGCTCCCTC 
VallleAlaPheLysProLysGlyTyrPheSerAspAlaTrpAsnThrPheSerSerLeu 

1630 ~ ' " ' " 1650 " 1670 

ATCGTAATCGGCAGCATTATAGACGTCGCCCTCAGCGAAGCAGACCACTATTTCACTGAT 
IleVallleGlySerllelleAspValAlaLeuSerGluAlaAspHisTyrPheThrAsp 

1690 1710 1730 

• ••••• 

GCATGGAACACTTTTGATGCCTTAATTGTTGTTGGTAGCGTCGTTGATATTGCTATAACT 
AlaTrpAsnThrPheAspAlaLeuIleValValGlySerValValAspIleAlalleThr 

1750 1770 1790 

GAAGTGAATCCAACTGAAAGTGAAAATGTCCCTGTCCCAACTGCTACACCTGGGAACTCT 
GluValAsnProThrGluSerGluAsnValProValProThrAlaThrProGlyAsnSer 

1810 1830 1850 

GAAGAGAGCAATAGAATCTCCATCACCTTTTTCCGTCTTTTCCGAGTGATGCGATTGGTG 
GluGluSorAsnArglleSerlleThrPhePheArgleuPheArgValMetArgLeuVal 

1870 1890 1910 

AAGCTTCTCAGCAGGGGG6AAGGCATCCGGACATTGCTGTGGACTTTTATTAAGTCCTTT 
LysLeuLeuSerArgGlyGluGlylleArgThrLeuLeuTrpThrPhelleLysSerPhe 

1930 1950 1970 

CAGGCGCTCCCGTATGTGGCCCTCCTCATAGCCATGCTGTTCTTCATCTATGCG6TCATT 
GlnAlaLeuProTyrValAlaLeuLeuIleAlaMetLeuPhePhelleTyrAlaVallle 
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Sequeniprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/12 

InL Code: pCA3 

Lfinge: 2.980 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

1990 2010 2030 

GGCATGCAGATGTTTGGGAMGTTGCCATGAGAGATAACAACCAGATCAATAGGAACA^^ 
GlyMetGlnMetPheGlyLysValAlaMetArgAspAsnAsnGlnlleAsxiArgAsnAsn 

2050 2070 2090 

AACTTCCAGACGTTTCCCCAGGCGGTGCTGCTGCTCTTCAGGTGTGCAACAGGTGAGGCC 
AsnPheGlnThrPheProGlnAlaValLeuLeuLeuPheArgCysAlaThrGlyGluAla 

2110 2130 2150 

TGGCAGGAGATCATGCTGGCCTGTCTCCCAGGGAAGCTCTGTGACCCTGAGTCAGATTAC 
TrpGlnGluIleMetLetiAlaCysLeuProGlyLysLeuCysAspProGluSerAspTyr 

2170 2190 2210 

AACCCCGGGGAGGAGTATACATGTGGGAGCAACTTTGCCATTGTCTATTTCATCAGTTTT 
AsnProGlyGluGluTyrThrCysGlySerAsnPheAlaIl€ValTyrPheIleSerPh€ 

2230 2250 2270 

TACATGCTCTGTGCATTTCTGATCATCAATCTGTTTGTGGCTGTCATCATGGATAATTTC 
TyrKetLeuCysAlaPheLeuIlelleAsnLeuPheValAlaVallleMetAspAsnPhe 

2290 2310 2330 

GACTATCTGACCCGGGACTGGTCTATTTTGGGGCCTCACCATTTAGATGAATTCAAAAGA 
AspTyrLeuThrArgAspTrpSerlleLeuGlyProHisHisLeuAspGlurheLysArg 

2350 2370 2390 

ATATGGTCAGAATATGACCCTGAGGCAAAGGGAAGGATAAAACACCTTGATGTGGTCACT 
IleTrpSerGluTyrAspProGluAlaLysGlyArgllelysHisLeuAspValValThr 

2410 2430 2450 

CTGCTTCGACGCATCCAGCCTCCCCTGGGGTTTGGGAAGTTATGTCCACACAGGGTAGCG 
LeuLeuArgArglleGlnProProLeuGlyPheGlyLysLeuCysProHisArgValAla 

2470 2490 2510 

TGCAAGAGATTAGTTGCCATGAACATGCCTCTCAACAGTGACGGGACAGTCATGTTTAAT 
CysLysArgLeuValAlaMetAsnMetProLeuAsnSerAspGlyThrValMetPheAsn 

2530 2550 2570 

GCAACCCTGTTTGCTTTGGTTCGAACGGCTCTTAAGATCAAGACC6AAGGGAACCTGGAG 
AlaThrLeuPheAlaLeuValArgThrAlaLeuLysIleLysThrGluGlyAsnLeuGlu 

2590 • 2610 2630 

CAAGCTAATGAAGAACTTC6GGCTGT6ATAAAGAAAATTTGGAAGAAAACCAGCATGAAA 
GlnAlaAsnGluGluLeuArgAlaVallleLysLysIleTrpLysLysThrSerMetLys 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr: 27980/12 

Int Code: pCA3 

LSnge: 2.980 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

2650 2670 2690 

TTACTTGACCAAGTTGTCCCTCCAGCTGGTGATGATGAGGTAACCGTGGGGAAGTTCTAT 
XeuLeuAspGlnValValProProAlaGlyAspAspGluValThrValGlyLysPheTyr 

2710 2730 2750 

GCCACTTTCCTGATACAGGACTACTTTAGGAAATTCAAGAAACGGAAAGAACAAGGACTG 
AlaThrPheLeuIleGlnAspTyrPheArgLysPheLysLysArgLysGluGlnGlyLeu 

2770 2790 2810 

GTGGGAAAGATCCCTGCGAAGAACACCACAATTGCCCTACAGGCGGGATTAAGGACACTG 
ValGlyLysIleProAlaLysAsnThrThrlleAlaLeuGlnAlaGlyLeuArgThrLeu 

2830 2850 2B70 

CATGACATTGGGCCAGAAATCCGGCGTGCTATATCGTGTGATTTGCAAGATGACGAGCCT 
HisAspIleGlyProGluIleArgArgAlalleSerCysAspLeuGlnAspAspGluPro 

2890 2910 2930 

GAGGAAACAAAACGAGAAGAAGAAGATGATGTGTTCAAAGTAATTATTCCACGCCTAGCT 
GluGluThrLysArgGluGluGlxiAspAspValPheLysValllelleProArgLeuAla 

2950 2970 

ACACACTGGCCATCTGGAAATAGCAGGGCAGGCCGAATTC 
ThrHisTrpProSerGlyAsnSerArgAlaGlyArglle 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/13 

Int Code: pCA93 

LSnge: 1.857 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 

10 ' 30 50 

TCAAAGGAAAGAGAGAAGGCAAAAGCACGGGGAGATTTCCAGTIAGCTCCGGGAGAAGCAG 
SerLysGluArgGluLysAlaLysAlaArgGlyAspPheGlnLysLeuArgGluLysGln 

70 90 110 

CAGCTGGAGGAGGATCTAAAGGGCTACTTGGATTGGATCACCCAAGCTGAGGACATCGAT. 
GlnLeuGluGluAspLeulysGlyTyrLeuAspTrpIleThrGlnAlaGlxiAspIleAsp 

130 150 170 

CCGGAGAATGAGGAAGAAGGAGGAGAGGAAGGCAAACGAAATACTAGCATGCCCACCAGC 
ProGluAsnGluGluGl\iGlyGlyGluGlt3GlyLysArgAsnThrSerMetProThrSer 

190 210 230 

GAGACTGAGTCTGTGAACACTiGAGAACGTCAGCGGTGAAGGCGAGAACCGAGGCTGCTGT 
GluThrGluSerValAsnThrGluAsnValSerGlyGluGlyGluAsnArgGlyCysCys 

250 270 290 

GGAAGTCTCTGGTGCTGGTGGAGACGGAGAGGCGCGGCAAGGCGGGGCCTCTGGTGTCGG 
GlySerLeuTxpCysTrpTrpArgArgArgGlyAlaAlaArgArgGlyLeuTrpCysArg 

310 330 350 

CGGTGGGGTCAAGCCATCTCAAAATCCAAACTCAGCCGACGCTGGCGCTGGAACCGATTC 
ArgTrpGlyGlnAlalleSerLysSerLysLeuSerArgArgTrpArgTrpAsnArgPhe 

370 390 410 

AATCGCAGAAGATGTAGGGCCGCCGTGAAGTCTGTCACGTTTTACTGGCTGGTTATCGTC 
AsnArgArgArgCysArgAlaAlaValLysSerValThrPheTyrTrpLeuVallleVal 

430 450 470 

CTGGTGTTTCTGAACACCTTAACCATTTCCTCTGAGCACTACAATCAGCCGAGTTGGTTG 
LeuValPheLeuAsnThrLeuThrlleSerSerGluHisTyrAsnGlnProSerTrpLeu 

490 510 530 

ACACAGATTCAAGATATTGCCAACAAAGTCCTCTTGGCTCTGTTCACCTGCGAGATGCTG 
ThrGlnlleGlnAspIleAlaAsnLysValLeuLeuAlaLeuPheThrCysGluMetLcu 

550 570 590 

GTAAAAATGTACAGCTTGGGCCTCCAAGCATATTTCATCTCTCTTTTCAACCGGTTTGAT 
ValLysMetTyrSerLeuGlyLeuGlxiAlaTyrPheIl«SerLouPheAsx\ArgPheAap 

610 630 650 

TGCTTCGTGGT6TGTGGTGGAATCACT6AGACGATCTTGGTGGAACTGGAAATCATGTCT 
CysPheValValCysGlyGlylleThrGluThrlleLeuValGluLeuGluIleMetSer 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr: 27980/13 

Inu Code: pCA9.3 

LSnge: 1.857 bp 

Typ: DNA + Aminosfiure 

670 690 710 

CCCCTGGGGATCTCTGTGTTTCGGTGTGTGCGCCTCTTAAGAATCTTCAAAGTGACCAGG 
ProLeuGlylleSerValPheArgCysValArgleuLeuArgllePheLysValThrAxg 

730 750 770 

CACTGGACTTCCCTGAGCAACTTAGTGGCATCCTTATTAAACTCCATGAAGTCCATCGCT 
HisTrpThrSerLeuSerAsjiLeuValAlaSerLeuLeiiAsnSerMetLysSerlleAla 

790 _ 810 , 830 

« • • • • • 

TCGCTGTTGCTTCTGCTTTTTCTCTTCATTATCATCTTTTCCTTGCTTGGGATGCAGCTG 
SerLeuLeuLeuLeuLeuPheLeuPhellellellePheSerLeuLeuGlyMetGlnLeu 

850 870 890 

* • * • • • 

TTTGGCGGCAAGTTTAATTTTGATGAAACGCAAACCAAGCAAGCAGCCTTTGACAATTTC 
PheGlyGlyLysPheAsnPheAspGluThrGlnThxLysGlnAlaAlaPheAspAsnPhe 

910 930 950 

CCTCAAGCACTTCTCACAGTGTTCCAGATCCTGACAGGCGAAGACTGGAATGCTGTGATG 
ProGlnAlaLeuLeuThrValPheGlnlleLeuThrGlyGluAspTrpAsnAlaValMet 

970 990 1010 

* • • « • . • 
TACGATGGCATCATGGCTTACGGGGGCCCATCCTCTTCAGGAATGATCGTCTGCATCTAC 
TyrAspGlylleMetAlaTyrGlyGlyProSerSexSerGlyMetlleValCysIleTyr 

1030 1050 1070 

* • • • » • 
TTCATCATCCTCTTCATTTGTGGTAACTATATTCTACTGAATGTCTTCTTGGCCATCGCT 
PhellelleLeuPhGlleCysGlyAsnTyrlleLeuLeuAsnValPheLeuAlalleAla 

1090 1110 1130 

GTAGACAATTTGGCTGATGCTGAAAGTCTGAACACTGCTCAGAAAGAAGAAGCGGAAGAA 
ValAspAsnLeuAlaAspAlaGluSerLeuAsnThrAlaGlnLysGluGliiAlaGluGlu 

1150 1170 1190 

aaggagaggjUaaagattgccagaaaagagagcctagaaaataaaaagaacaacaaacca 

LysGluArglysLysIleAlaArgLysGluSerLeuGluAsnLysLysAsnAsnLysPro 

1210 1230 1250 

GAAGTCAACCT^GATAGCCAACAGTGACAACAAGGTTACAATTGATGACTATAGAGAAGAG 
GluValAsnGlnIl«AlaAsnSerAspAsnLysValThrIleAspAspTyrArgGluGlu 
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Sequenzprotokoll: 

ScquenzNr.: 27980/13 

InL Code: pCA9.3 

LMnge: 1.857 bp 

Typ: DNA + Aminosfiurc 



1270 1290 1310 

• ■ « • • • • 

GATGAAGACAAGGACCCCTATCCGCCTTGCGATGTGCCAGTAGGGGAAGAGGAAGAGGAA 
AspGluAspLysAspProTyrPxoProCysAspValProValGlyGluGluGluGluGlu 

1330 1350 1370 

GAGGAG6AGGATGAACCTGAGGTTCCTGCCGGACCCCGTCCTCGAAGGATCTCGGAGTTG 
GluGluGluAspGluProGluValProAlaGlyProAxgProArgArglleSerGluLeu 

1390 1410 1430 

AACATGAAGGAAAAAATTGCCCCCATCCCTGAAGGGAGCGCTTTCTTCATTCTTAGCAAG 
AsnMetLysGluLysIleAlaProIleProGluGlySerAlaPhePhelleLeuSerLys 

1450 1470 1490 

ACCAACCCGATCCGCGTAGGCTGCCACAAGCTCATCAACCACCACATCTTCACCAACCTC 
ThrAsnProIleArgValGlyCysHisLysLeuIleAsnHisHisIlePheThrAsnLe\2 

1510 1530 1550 

ATCCTTGTCTTCATCATGCTGAGCAGCGCTGCCCTGGCCGCAGAGGACCCCATCCGCAGC 
IleLeuValPhelleMetLeuSerSerAlaAlaLexiAlaAlaGluAspProIleArgSer 

1570 1590 1610 

CACTCCTTCCGGAACAC6ATACTGGGTTACTTTGACTATGCCTTCACAGCCATCTTTACT 
HisSerPheArgAsnThrlleLeuGlyTyrPheAspTyrAlaPheThrAlallePheThr 

1630 1650 1670 

GTTGAGATCCTGTTGAAGATGACAACTTTTG6AGCTTTCCTCCACAAAGGGGCCTTCTGC 
ValGluIleLeuLeuLysMetThrThrPheGlyAlaPheLeuHisLysGlyAlaPheCys 

1690 1710 1730 

• ••••• 

AGGAACTACT.TCAATTTGCTGGATATGCTGGTGGTTGGGGTGTCTCTGGTGTCATTTGGG 
ArgAsiiTyrPheAsnLeuLeuAspMetLeuValValGlyValSerLeuValSerPheGly 

1750 1770 1790 

• • • • • • 
ATTCAATCCAGTGCCATCTCCGTTGTGAAGATTCTGAGGGTCTTAAGGGTCCTGCGTCCC 
IleGlnSerSexAlalleSerValValLysIleLeuArgValLeuArgValLetLArgPro 

IBIO 1830 1850 

CTCAGGGCCATCAACA6AGCAAAAGGACTTAAGCACGTGGTCCAGTGCGTCTTCGTG 
LeuArgAlalleAsnArgAlaLysGlyleuLysHisValValGlnCysValPheVal 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/14 

InL Code: pl247-4.2.1.1 entire clone 

Lfinge: 920 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

10 30 50 

ATTTCCGCNATGCCTGGAACATCTTCGACTTTGTGACTGTTCTGGGCAGCATCACCGATATC 
PheArgXxxAlaTrpAsnllePheAspPheValThrValLeuGlySerlleThrAspIle 

70 90 110 

« • • • • • 

CTCGTGACTGAGTTTGGGAATCCGAATAACTTCATCAACCTGAGCTTTCTCCGnnnnTTC 

LeuValThrGliiPheGlyAsnProAsnAsnPhelleAsnLeuSerPheLeuArgXxxPhe 

130 150 170 

• • * • • • 

CGAGCTGCCCGGctcATCAAACTTCTCCGTCAGGGTTACACCATCCGcATTCTTCTCTGG 

ArgAlaAIaArgLeuIleLysLeuLeuArgGlnGlyTyrThrlleArglleLeuLeuTrp 

190 210 230 

ACCTTTGTGCAGTCCTTCAAGGCCCTGCCTTATGTCTGTCTGCTGATCGCCATGCTCTTC 
ThrPheValGlnSerPheLysAlaLeuProTyrValCysLeuLeuIleAlaMetLeuPhe 

250 270 290 

TTCATCTATGCCATCATTGGGATGCAGGTGTTTGGTAACATTGGCATCGACGTGGAGGAC 
PhelleTyrAlallelleGlyMetGlnValPheGlyAanlleGlylleAspValGluAsp 

310 330 350 

GAGGACAGTGATGAAGATGAGTTCCAAATCACTGAGCACAATAACTTCCGGACCTTCTTC 
GluAspSerAapGliiAspGluPheGlnlleThrGluHisAsnAsnPheArgThrPhePhe 

370 390 410 

CAGGCCC7(yiTGCTTCTCTTCCGGAGTGC»CCGGGGAAGCTTGGCACAACATC^^ 
GlnAlaLeuMetLeuLeuPheArgSerAlaThrGlyGluAlaTrpHisAsnlleMetLau 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr.: 27980/14 

InL Code: pl247-4.2.1.1 entire clone 

Lange: 920 bp 

Typf DNA + Aminosaure 

430 450 470 

TCCTGCCTCAGCGGGAAACCGTGTGATAAGAACTCTNgCATCCTGACTCGAGAGTGTGGC 
SerCysLeuSerGlyLysProCysAspLysAanSerXxxIleXieuThrAxgGluCysGly 

490 510 530 

• • • • • • 

AATGAATTTGCTTATTTTTacTTTGTTTCCTTCATCTTCCTCTGCTCGTTTCTGATGCTG 
AsnGltiPheAlaTyrPheTyrPheValSorPhellePheLeuCysSerPheLeuMetLeu 

550 570 590 

• « • • • • 

AATCTCTTTGTCGCCGTCATCATGGACAACTTTGAGTACCTCACCCGAGACTCCTCCATC 

AsnLeuPheValAlaVallleMetAspAsnPheGluTyrLeuThrArgAspSerSerlle 

610 630 650 

• • • • « * 

CTGGGCCCCCACCACCTGGATGAGTACGTGCGTGTCTGGGCCGAGTATGACCCCGCAGCT 

LeuGlyProHisHisLeuAspGluTyrValArgValTrpAlaGluTyrAspProAlaAla 

670 690 710 

• • • * • • 

TGGGGCCGCATGCCTTACCTGGACATGTATCAGATGcTGAGACACATGTCTCCGNcCCTG 

TrpGlyArgMetProTyrLeuAspMetTyrGlnMetLeuAxgHisMetSerProXxxLeu 

730 750 770 

GGTCTGGGGAAGAAGTGTCCGGcCAGAGTGGCTTACAAGCGGCTTCTGCGGATGGACCTG 
GlyLeuGlyLysLysCysProAlaArgValAlaTyrLysArgLeuLeuArgMetAspL^u 

790 810 830 

CCCGTCGCAGATGACAACACCGTCCACTTCAATTCCACCCTCATGGCTCTGATCCGCACA 
ProValAlaAapAspAanThrValHisPheAsnSerThrLeuMotAlaLeuIleArgThr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/14 

InL Code: pl247-4.2.1.1 entire clone 

LSnge: 920 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 



850 670 890 

• « » • . • • 

GCCCTGGACATCAAGATTGCCJU^GGGAGGAGCCGACAAACAGCAGATGGACGCTG^^ 

AlaLeuAspHeLyslleAlaLysGlyGlyAlaAapLyBGlnGlnMetAspAlaGluLeu 
910 

CGGAAGGAGATGATGGCG 
At gLy 8 G luMe t Me tAl a 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNn: 27980/15 

Int Code: pR5-6cort, entire clone 

Liinge: 1424 bp 

Typ: DNA + Aminosfiurc 

10 30 50 

GGGCGAAGCTACCATCTGTGGGATTATGACTGAACGCCTCTAAGTCAGAATCCCGCCCAGGC 

LeviAsnAlaSerLysSerGluSerArgProGly 

70 90 110 

• - * • 

GGAACGATACGGCAGCGCCGCGGAGCCTCGGTTGGCCTCACGGTTAACCGGTCTCTCTTC 

GlyThrlleArgGlnArgArgGlyAlaSerValGlyLeuThrValAsnArgSerLeuPhe 

130 150 170 

CTCTTCAGCGAAGACAACGTGGTGAGAAAATACGCCAAAAAGATCACCGAATGGCCTCCC 
LeuPheSerGluAspAsnValValArgLysTyrAlaLysLysIleThrGluTrpProPro 

190 210 230 

TTTGAATATATGATTTTAGCCACCATCATAGCGAATTGCATCGTCCTcGCACTGGAGCAG 
PheGluTyrMetlleLeuAlaThrllelleAlaAsnCysIleValLeuAlaLeuGluGln 

250 270 290 

CATCTGCCTGATGATGACAAGACCCCGATGTCTGAACGGCTGGATGACACAGAACCATAC 
HisLGuProAspAspAspLysThrProMetSerGluArgLeiiAspAapThrGluProTyr 

310 330 350 

TTCATTGGAATTTTTTGTTTCGAGGCTGGAATTAAAATCATTGCCCTTGGGTTTGCCTTC 
PhelleGlyllePheCysPheGluAlaGlylleLysIlelleAlaLeuGlyPheAlaPhe 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/15 

InL Code: pR5-6corl, entire clone 

LSnge: 1424 bp 

Xyp: DNA + Aminosaure 

pR5-6cort^ cont, 

370 390 410 

• ••••• 
CACAAAGGCTCCTACTTGAGGAATGGCTGGAATGTCATGGACTTTGTGGTGGTGCTAACG 

HisIiysGlySerTyrLeuArgAsnGlyTrpAsnValMetAspPheValValValLeuThr 

430 450 470 

• • • • • « 
GGCATCTTGGCGACAGTTGGGACGGAGTTTGACCTACGGACGCTGAGGGCAGTTCGAGTG 

GlylleLeuAlaThrValGlyThrGluPheAspIietiArgThrLeuArgAlaValArgVal 

490 510 530 

• • « • • • 

CTGCNNCCGCTCAAGCTGGTGTCTGGAATCCCAAgTTTACAAGTCGTCCTGAAGTCGATC 

LexiXxxProLeuLysLeuValSerGlylleProSerLeuGlnValValLeuLysSerlle 

550 570 590 

• • • • • • 
ATGAAGGCGATGATCCCTTTNCTGCAGATCGgCCTCCTCCTATTTTTTNCAATCCTTATT 

MetLysAlaiMetlleProXxxLeuGlnlleGlyLeuLeuLeuPhePheXxxIleLeuIle 

610 630 650 

TTTgCAATCATAGGGTTAGAATTTTATATGGgAAAATTTCATACCACCTGCTTTGAAGAG 
PheAlallelleGlyLeuGluPheTyrMetGlyLysPheHisThrThrCysPheGluGlu 

670 690 710 

• • • • • • 
GGGACAGATGACATTCAGGGTGAGTCTCCGGCTCCATGTGGGACAGAAGAGCCCGCCCGC 

GlyThrAspAspIleGlnGlyGluSerProAlaProCysGlyThrGluGluProAlaArg 

730 750 770 

ACCTGCCCCAATGGGACCAAATGTCAGCCCTACTGGGLAAGGGCCCAACAACGGGATC^^ 
ThrCysProAanGlyThrliysCysGlnProTyrTrpGluGlyProAsnAsnGlylloThr 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/15 

Int Code: pR5-6cort, entire clone 

LSnge: 1424 bp 

Typ- DNA + AminosSurc 

pR5 - 6cort , cent . 

790 810 830 

• * • . • • 
CAGTTCGACAACATCCTGTTTGCAGTGCTGACTGTTTXCCAGTGCATAACCATGGAAGGG 

GlnPheAspAsnlleLeuPheAlaValLeuThrValPheGlnCysIleThrMetGluGly 

850 870 890 

TGGACTGATCTCCTCTACAATAGCAACGATgCCTCAGGGAACACTTGGAACTGGTTGTAC 
TrpThrAspLeuLeuTyrAsnSerAsnAapAlaSerGlyAsnThrTrpAsnTrpLeuTyr 

910 930 950 

• • , • • • 

TTCATCCCCCTCATCATCATCGGCTCCTTTTTTATGCTGAACCTTGTGCTGGGTGTGCTG 

PhelleProrjeuIlellelleGlySerPhePheMetLeiaAsnLeuValLeuGlyValLeu 

970 990 1010 

• • « • • • 

TCAGGGGaGTTTGCCAAAGAAAGGGNACGGGTGGAGNACCGGcGGGcTTTTCTGAAGCTG 

SerGlyGluPheAlaLysGlxiArgXxxArgValGluXxxArgArgAlaPheLeuLysLeu 

1030 1050 1070 

• • • • - • 
AGGCGGNaANAACAGATTGAACGTGAGCTCAATGGGTACATGGAATGGATCTCAAAAGCA 

ArgArgXxxXxxGlnlleGliiAxgGluLeuAsnGlyTyrMetGluTrpIleSerLysAla 

1090 1110 1130 

GAAGAGGTGATCCTCGCCgAGGATGAAACTGACGGGGAGCAGAGGCATCCCTTTGATGGA 
GluGluVallloLeuAlaGlxiAapGluThrAspGlyGluGlnArgHiaProPheAspGly 

1150 1170 1190 

• « • • • • 
GCTCTGCGGAGAACCACCUkTAAAGAAAAGCAAGACAGATTTGCTCAACCCCGAAGAGGNT 

AlaLoiiArgArgXhrThrlleLysLysSerLysThrAspIieuLeuAsnProGluGluXxx 
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Sequenzprotokoll: 
Sequenz Nr.: 
Int Code: 
LSnge: 
Typ: 



27980/15 

pR5-6cort, entire clone 
1424 bp 

DNA + AjninosMure 



pR5-6cort, cont, 

1210 1230 1250 

* • • • « • 

GAGGATCAGCTGGCTGATATAGCCTCTGTGGGTTCTCCCTTCGCCCGAGCCAGCATTAAA 

GluAspGlnLeuAlaAspIleAlaSerValGlySorProPheAlaArgAlaSerlleLys 

1270 1290 1310 

AGTGCCAAGCTGGAGAACTCGACCTTTTTTCACAAAAAGGAGAGGAGGATGCGTTTCTAC 
SerAlaLysIieuGltiAsnSerThrPhePheHisLysLysGliiArgArgMetArgPheTyr 

1330 1350 1370 

• « • • « « 
ATCCGCCGCATGGTCAAAACTCAGGCCTTCTACTGGACTGTACTCAGTTTGGTAGCTCTC 

IleArgArgMetValLysThrGlnAlaPheTyrTrpThrValLeuSerLeuValAlaLeu 

1390 1410 
AACACGCTGTGTGTTGCTATTGTTCACTACAACCAGCCCGAG 
AsnThrLeuCysValAlalleValHisTyrAsnGlnProGlu 
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SequenzprotokoU: 

SequenzNr: 27980/16 

Int Code: pR5-4cort, entire clone 

Unge: 910 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

10 30 50 

GGAGAACTCGACCTTTTTTCACAAAAAGGAGAGGAGGATGCGTTTCTACATCCGCCGCATG 
GliiAsnSerThrPhePheHisIiysLysGluArgArgMotArgPheTyrlleArgArgMet 

70 90 110 

• • • - • . • 
GTCAAAACTCAGGCCTTCTACTGGACTGTACTCAGTTTGGTAGCTCTCAACACGCTGTGT 

ValLyaThrGlnAlaPheTyrTrpThrValLeuSerl-euValAlaLeuAsnThrLeuCys 

130 150 170 

GTTGCTATTGTTCACTACAACCAGCCCGAGTGGCTCTCCGACTTCCTTTACTATgCAGAA 
ValAlalleValHisTyrAsnGlnProGluTirpLeuSerAspPheLeuTyrTyrAlaGlu 

190 210 230 

. • • * • 

TTGATTTTCTTAGGACTCTTTATGTCCGAAATGTTTATAAAAATGTACGGGCTTGGGACG 

Phe 1 1 ePheLeuGlyLeuPheMet SerGluMetPhe I leLy sMetTy rGlyLeuGly Thr 

250 270 290 

• * • • • * 
CGGCCTTACTTCCACTCTTCCTTCAACtGCTTTGACTGTGGGGTTATCATTGGGAGCATC 

ArgProTyrPheHisSerSerPheAsnCysPheAspCysGlyValllelleGlySerlle 

310 330 350 

, • , • • . 

TtCGAGGTCATCTGGGCTGTCATAAaACCTGGCACATCCTTtGGAATCAGCGTGTTACGA 

PheGluVallleTrpAlaVallleLysProGlyThrSerPheGlylleSerValLeviArg 
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SequenzprotokoII: 

SequenzNr.: 27980/16 

InL Code: pR5-4coit, entire clone 

LSnge: 910 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pR5-4cort, cont. 

370 390 410 

GCCCTCAGGTTATTGCGTATTTTCAAAGTCACAAAGTACtGGGCATCTCTCAGAAACCTG 
AlaLeuArgI.ouLeuArgIlePheLy8ValThrLysTyrTrpAlaSerLeuArgAsnI.eu 

430 450 470 

GTCGTCTCTCTCCTCAACTCCATGAAGTCCATCATCAGCCTGTTGTTTCTCCTTTTCCTG 

ValValSerLeuLeuAsnSerMetLysSerllelleSerLeuLeuPheLeuLeuPheLeu 

490 510 530 

TTCATTGTCGTCTTCGCCCTTTTGGGAATGCAACTCTTCGGCGGCCAGTTTAATTTCGAT 
PhelleValValPheAlaLeuLeuGlyMetGlnLeuPheGlyGlyGlnPheAsnPheAsp 

550 570 590 

gAAGGGACTCCTCCCACCAACTTCGATACTTTTCCAGCAGCAATAATGACGGTGTTTCAG 
GluGlyThrProProThrAsnPheAspThrPheProAlaAlalleMetThrValPheGln 

610 630 650 

ATCCTGACGGGCGAAGACTGgAACGAGGTCATGTACGACGGGATCAAGTCTCAGGGGGGC 
IleLeuThrGlyGluAspTrpAsnGluValMetTyrAspGlylleLysSerGlnGlyGly 

670 690 710 

GTGCAGGGCGGCATGGTGTTCTCCATCTATTTCATTGTACTGACGNTCTTTGGGAACTAC 

ValGlnGlyGlyMetValPheSerlleXyrPhelleValLeuThrXxxPheGlyAsnTyr 

730 750 770 . 

ACCCTCCTGAATGTGTTCTTGGCCATcGCTGTGGACAATCTGGCCAACGCCCAGGAGCTC 
ThrLeuLeuAanValPheLeuAlalleAlaValAspAsnLetiAlaAsnAlaGlnGluLeu 
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Sequenzprolokoll: 

SequenzNr.: 

Int Code: 

Lange: 

Typ: 



27980/16 

R5-4cort, entire clone 
10 bp 
DNA + Aminosaure 



pR5-4cortr cent. 

790 810 830 

ACNAAGgACGAG<:yUlGAGGAAGAAGAAGCAGCGaACCAGAAACTTGCCCTACAGaAAGCC 
ThrLysAspGluGlnGluGluGluGliaAlaAlaAsnGlnLysLeuAlaLeuGlnLysAla 

850 870 890 

AAGGAGGTGG(AGAAGTGAGTCCTCTGTCCGCGGCCAACATGTCTATAGCTGTGAAAGAG 
LysGluValAlaGluValSerProLeuSerAlaAlaAsnMetSerlleAlaValLysGlu 

910 

CAGAAGAAT 
GlnLysAsn 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/17 

IntCode: pRR14-35. 5* end 

L&ige: 1100 bp 

Typ: DNA + Aminosaure 



10 30 50 

GGGCGACACTGAGTGCCGGGAGTACTGGCCAGGACCCAACTTTGGCATCACCAACTTTGAC 
GlyAspThrGluCysArgGluTyrTrpProGlyProAsnPheGlylleThrAsnPheAap 

70 90 110 

AATATCCTGTTTGCCATCTTGACGGTGTTCCAGTGCATCACCATGGAGGGCTGGACTGAC 
AsnlleLeuPheAlalleLeuThrValPheGlnCysIleThrMetGluGlyTrpThrAsp 

130 150 170 

ATCCTCTATAATACAAACGATGCGGCCGGCAACACCTGGAACTGGCTCTACTTCATCCCT 
IleLeuTyrAsnThrAsnAspAlaAlaGlyAsnThrTrpAsnTrpLeuTyrPhellePro 

190 210 230 

CTCATCATCATCGGCTCCTTCTTCATGCTCAACCTGGTGCTGGGCGTGCTCTCGGGGGAG 
LeuIlellelleGlySerPhePheMetLeuAsnLeuVallieuGlyValLeuSerGlyGlu 

250 270 290 

TTTGCCAAGGAGCGAGAGAGGGTGGAGAACCGCCGCGCCTTCCTGAAGCTGCGCCGGCAG 
PheAlaLysGliiArgGliaArgValGluAsnArgArgAlaPheLeuLysLeuArgArgGln 

310 330 350 

CAGCAGATCGAGCGAGAGCTCAACGGGTACCTGGAGTGGATCTTCAAGGCGGAGGAAGTC 
GlnGlnlleGlxiArgGluLexiAsnGlyTyrLeuGluTrpIlePheLysAlaGluGluVal 
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Sequenzprotokoll: 

Sequenz Nr.: 27980/17 

Int Code: pRR14-35, 5' end 

Unge: 1100 bp 

Xyp: DNA + Aminosauie 

pRR14'-35/ cont, 

370 390 410 

• • • • 

ATGCTGGCCGAGGAGGACAGGAATGCAGAGGAGAAGTCCCCTTTGGACGTGCTGAAGAGA 

MetLeTlAlaGluGluAspArgAsnAlaGluGluIjysSerProIiexaAspValLeuLysArg 

430 450 470 

GCGGCCACCAAGAAGAGCAGAAATGACCTGATCCACGCAGAGGAGGGAGAGGACCGGTTT 
AlaAlaThrLysLysSerArgAsnAspLeuIleHisAlaGluGluGlyGluAspArgPhe 

490 510 530 

GCAGATCTCTGTGCTGTTGGATCCCCCTTCGCCCGCGCCAGCCTcAAGAGCGGGAAGACA 
AlaAspLeuCysAlaValGlySerProPheAlaArgAlaSerLeuLysSerGlyLysThr 

550 570 590 

« • . ♦ • • * 

GAGAGCTCGTCATACTTCCGGAGGAAGGAGAAGATGTTCCGGTTTTTTATCCGGCGCATG 

GluSerSerSerTyrPheArgArgliysGluLysMetPheArgPhePhelleArgArgMet 

610 630 650 

GTGAAGGCTCAGAgCTTCTACTGGGTGGTGCTGTGCGTGGTGGCCCTGAACACACTGTGT 
ValLysAlaGlnSerPheTyrTrpValValLeuCysValValAlaLeiiAsnThrLeuCys 

670 €90 710 

GTGGCCATGGTGCATTACAACCAGCCGCGGCGGCTTACCACGACCCTGTATTTTGCAGAG 
ValAlaMetValHisTyrAsnGlnProArgArgLeuThrThrThrLeuTyrPheAlaGlu 

730 750 770 

• • • • • • 

TTTGTTTTCCTGGGTCTCTTCCTCACAGAGATGTCCCTGAAGATGTATgGCCTGGGGCCC 

PheValPheLeuGlyLeuPheLeuThrGluMetSerLeuLysMetTyrGlylieuGlyPro 
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Sequenzprotokoll: 

SequenzNr.: 27980/17 

Int Code: pRR14-35. 5* end 

LSnge: 1100 bp 

Typ: DNA + AminosSure 

pKR14-35, cont, 

790 810 830 

. • • • 

AGAAGCTACTTCCGGTCCTCCTTCAACTGCTTCGACTTTGGGGTCATCGTGGGGAGCGTC 

ArgSerTyrPheArgSerSerPheAsnCysPheAspPheGlyVallleValGlySerVal 

850 870 890 

TTTGAAGTGGTCTGGGCGGCCATCAAGCCGGgAAGCTCCTTTGGGATCAGTGTGCTGCgG 
PheGluValValTrpAlaAlalleliysProGlySerSerPheGlylleSerValLexiArg 

910 930 950 

GCCCTCCGCCTGCTGAGGATCTTCAAAGTCACGAAGTACTGGAGCTCCCTGCGGAACCTG 
AlaLeuArgLeuLeuArgllePheLysValThrLysTyrTrpSerSerLeuArgAsnLeu 

970 990 1010 

GTGGTGTCCCTGCTGAACTCCATGAAGTCCATCATCAGCCTGCTCTTCTTNCTCTTCCTG 
ValValSerLeuLeuAsnSerMetLysSerllelleSerLeuLeuPheXxxLeuPhelieu 

1030 1050 1070 

. , • • • • 

TTCATTGTGGTCTTCNNNCTGCTGGGGATNCAGCTGTTTNNGGGACAGTTCAACTTCCAG 

PhelleValValPheXxxLeuLeuGlyXxxGlnLeuPheXxxGlyGlnPheAanPheGln 
1090 

GATGAGACTCCCACAACCA 
AspGluThrProThrThr 

PatentansprUche 

1. Klonierte humane neuronale Calcium-KanSle. 

2. Klonierte humane neuronale Calcium-Kanaie der Sequenzen Nr. 27980/1 bis 27980/17. 

3. Vemehdung der Calcium-Kanale gema/J den AnsprOchen 1 und 2 in einem Test fUr Ca-Antagonisten. 
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